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Riassunto 
 
 
La salmonellosi è una delle più importanti zoonosi in Europa e nel mondo. La principale fonte di 
infezione per l’uomo è rappresentata da alimenti contaminati, in particolare quelli di origine animale. 
Avicoli e suini rappresentano i principali serbatoi di questo batterio e la maggior parte dei focolai 
umani sono legati al consumo di uova o carni di pollo e maiale contaminati. 
Scopo della presente indagine è stato quello di studiare le caratteristiche di patogenicità di 42 ceppi 
di Salmonella enterica, 23 isolati da polli e 19 da suini, prendendo in considerazione in particolare la 
resistenza all’acidità gastrica, la presenza dei principali geni di virulenza e la resistenza agli antibiotici. 
Gli isolati, appartenenti a 13 diversi sierotipi, sono stati prima selezionati in base al loro profilo 
genetico, ottenuto con l’elettroforesi pulsata, in modo da non sottoporre alle indagini successive 
ceppi geneticamente uguali. 
Il 23,80% dei ceppi ha mostrato solo resistenza inducibile all’acidità gastrica, mentre, il 54,76% sia una resistenza costitutiva che inducibile, caratteristica riscontrata maggiormente nei ceppi di Salmonella ser. Typhimurium. L’88,1% degli isolati possedeva almeno uno dei geni di virulenza studiati. In genere i vari ceppi risultavano portatori di un numero di geni compreso tra 1 e 6; sulla base di tali risultati sono stati identificati 24 profili genetici diversi. Gli isolati con il maggior numero di geni di virulenza provenivano dai polli e appartenevano principalmente ai sierotipi Typhimurium e Enteritidis. Il 33,33% dei ceppi è risultato resistente all’ampicillina (A), il 42,86% alla streptomicina (S), il 45,24% 
alla tetraciclina (T), l’80,95% ai sulfonamidi (Su) e il 38,10% alla nitrofurantoina (N). Il resistotipo 
ASSuT è stato rilevato nel 26,19% degli isolati. I ceppi che esibivano la maggiore antibioticoresistenza 
appartenevano principalmente al sierotipo Typhimurium. 
Tra gli isolati da noi analizzati quelli provenienti dai polli si sono dimostrati, in relazione ad alcune 
delle caratteristiche studiate, più patogeni rispetto a quelli provenienti dalla filiera suinicola. 
Una correlazione positiva è stata osservata fra le diverse caratteristiche di patogenicità valutate e 
alcuni sierotipi e, in particolare, S. ser. Typhimurium si conferma come uno dei sierotipi più 
potenzialmente patogeni. 
 
 
Parole chiave: Salmonella, suini, polli, PFGE, resistenza acidità gastrica, geni di virulenza, 
antibioticoresistenza. 
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Abstract 
 
Salmonellosis is one of the most important zoonosis in Europe and worldwide. Human infection is 
usually related to the ingestion of contaminated foodstuffs, mainly of animal origin. Poultry and 
swine are common reservoirs of Salmonella at intestinal level; most of the outbreaks are associated 
with consumption of contaminated eggs or pig and poultry meat. 
The aim of this research was to evaluate of the pathogenicity traits in 42 strains of Salmonella 
enterica, 23 isolated from poultry and 19 from swine; particularly, gastric acid resistance, presence of 
some important virulence genes and antibiotic-resistance were evaluated. The strains, belonged to 
13 different serotypes and were selected on the basis of their genetic profile by Pulsed Field Gel 
Electrophoresis, in order to avoid isolates redundancy. 
A strains’ percentage of 23.80% showed only inducible gastric acid resistance, however 54.76% had 
both constitutive and inducible resistance; Salmonella ser. Typhimurium resulted more resistant than 
other serotypes.  
A strains’ percentage of 88.1% was positive for one to six virulence genes. Twenty-four different 
profiles were detected. Strains isolated from poultry and belonging to Typhimurium and Enteritidis 
serotypes showed the highest number of virulence genes  
A percentage of 33.33% of the strains was resistant to ampicillin (A), 42.86% to streptomycin (S), 
45.24% to tetracycline (T), 80.95% to sulfonamide (Su) and 38.10% to nitrofurantoin (N). The 
resistance profile ASSuT was detected in 26.19% of the strains. Strains resistant to highest number of 
different antibiotics belonged to S. ser. Typhimurium. 
Among the strains analyzed in our study, salmonellae isolated from poultry resulted more virulent 
than the isolates from swine. A positive correlation was observed between some pathogenic traits 
and some serotypes, in particular S. ser. Typhimurium was confirmed as one of the most virulent 
serotypes. 
 
 
 
Key words: Salmonella, swine, poultry, PFGE, gastric acid resistance, virulence genes, antibiotic-
resistance.  
4 
 
1. INTRODUZIONE 
 
 
I primi lavori scientifici che identificano batteri appartenenti al genere Salmonella quali causa di 
malattia nell’uomo e negli animali risalgono alla fine del 1800. Nel 1880 Karl Joseph Eberth (1835-
1926) osservò e descrisse dei microorganismi bastoncellari nella milza e nei linfonodi di un paziente 
affetto da febbre tifoide e ipotizzò che potessero esserne la causa. Nel 1884 Georg Theodor August 
Gaffky (1850-1918) coltivò con successo, da un paziente, un microrganismo simile a quello descritto 
da Eberth confermandone la teoria. Nel 1885 Theobald Smith (1859-1934) e Daniel E. Salmon (1850-
1933) isolarono dall’intestino di un suino affetto da quella che era conosciuta come “febbre suina” o 
“hog cholera” o “swine fever” un batterio, che poi sarebbe stato conosciuto come Salmonella 
choleresuis, riconducibile a quello descritto da Eberth e Gaffky, suggerendo anche che batteri simili 
potevano interessare sia l’uomo che gli animali. Il nome Salmonella fu poi adottato proprio in onore 
di Salmon, un veterinario americano. 
Dai primi isolamenti a oggi numerosi sono stati gli studi sulle salmonelle rivolti sia a far chiarezza su 
aspetti tassonomici che a cercare di implementare le conoscenze in merito all’epidemiologia, 
all’interazione animali/uomo, alla diagnostica e soprattutto ai meccanismi patogenetici e, più 
recentemente, all’antibiotico-resistenza di tale germe (Ellermeier e Slauch, 2006; Rabsch et al., 
2013). 
Nonostante quindi Salmonella sia un batterio ampiamente studiato, sotto vari punti di vista, a livello 
mondiale, da quasi ormai un secolo e mezzo, le salmonellosi sono ancora oggi un argomento di 
attualità. Le salmonelle sono, infatti, fra le principali cause di zoonosi a livello mondiale e la 
salmonellosi umana, sia come febbre tifoide o paratifoide che come infezioni non tifoidi, resta una 
malattia estremamente diffusa sia nei paesi più sviluppati che in quelli in via di sviluppo. 
L’infezione umana da salmonelle non tifoidi determina una malattia caratterizzata da forme 
gastroenteriche acute, ma generalmente autolimitante. Il periodo di incubazione è breve (6-48 ore) e 
i sintomi sono caratterizzati da nausea e vomito, seguiti da dolore addominale, diarrea acquosa, 
talvolta mucosa e/o sanguinolenta e nel 50% dei casi febbre. Nella maggior parte dei pazienti si ha 
una remissione dei sintomi nel giro di alcuni giorni (3-7). Molte delle infezioni da Salmonella 
decorrono in forme non gravi e, in considerazione anche del fatto che sono autolimitanti, non 
necessitano di terapia né di intervento medico. Per tale motivo è logico credere che solo un piccolo 
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numero di casi di salmonellosi umana siano diagnosticati, e che l’incidenza e il numero di casi di 
malattia siano probabilmente sottostimati. In alcuni casi tuttavia l’infezione può evolvere in forme 
più gravi. Generalmente questo accade in soggetti particolarmente suscettibili quali bambini, 
sparatutto quelli di età inferiore ad un anno, anziani e soggetti immunocompromessi, quali i malati di 
HIV. In questi casi si ha una generalizzazione sistemica dell’infezione, che di norma segue la 
sintomatologia enterica, caratterizzata da febbre alta, batteriemia, setticemia e colonizzazione 
potenzialmente di ogni organo e apparato con sviluppo di sintomi legati alla parte del corpo 
interessata (endocarditi, arteriti, meningiti, osteomieliti e artriti). In queste forme di malattia la 
terapia sintomatica e soprattutto antibiotica è fondamentale e in alcuni casi risulta necessaria 
l’ospedalizzazione. In rari casi l’infezione sistemica può evolvere in una forma tanto grave da causare 
la morte del paziente (Ellermeier e Slauch, 2006; La Placa, 2008; Pagues e Miller, 2009; Chen et al., 
2013; Haeusler e Curtis, 2013). 
 
Si stima che negli Stati Uniti la salmonellosi colpisca 1,2 milioni di persone ogni anno, con circa 
23.000 ospedalizzazioni e 450 morti (CDC, 2013). Il FoodNet, un organismo di sorveglianza del Centro 
di Controllo Malattie (CDC) di Atlanta esegue annualmente un programma di sorveglianza delle 
zoonosi a trasmissione alimentare includendo nello studio alcuni degli stati U.S.A. e coprendo 
un’area che include circa 47,8 milioni di persone cioè circa il 15% della popolazione degli Stati Uniti. 
Nel 2012 Salmonella è risultata la prima causa di infezione, con 7.842 casi umani confermati e 
un’incidenza di 16,37 casi per 100.000 abitanti. Nello stesso report viene illustrato come negli ultimi 
anni l’incidenza annua di salmonellosi umana negli Stati Uniti è rimasta più o meno costante (CDC, 
2014a). Considerando invece i focolai di malattia a trasmissione alimentare Salmonella risulta essere 
al secondo posto in U.S.A. nel 2012 essendo responsabile del 25% del totale dei focolai (CDC, 2014b). 
 
Per quanto riguarda la situazione europea i più recenti dati EFSA confermano che Salmonella nel 
2013 resta la seconda causa di zoonosi, considerando il numero di casi registrati. Nonostante, infatti, 
i numerosi sforzi che vengono compiuti a livello comunitario per il controllo e la lotta alle zoonosi in 
generale e nonostante negli ultimi anni si sia registrato un trend negativo di casi di salmonellosi 
umana le infezioni da Salmonella nell’uomo sono ancora un numero considerevole (Figura 1) (EFSA, 
2015b). 
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Figura 1: Numero di casi umani confermati di salmonellosi nel periodo 2009-2013 in UE (EFSA, 2015b). 
 
I casi umani confermati di infezioni da Salmonella sono stati infatti nel 2013 in UE 82.694, con 
un’incidenza di 20,4 casi su 100,000 abitanti. Nello stesso anno sono state notificate 7.841 
ospedalizzazioni di pazienti affetti da forme gravi di salmonellosi e 59 decessi.  
 
 Figura 2: Numero di casi umani confermati delle malattie zoonotiche in UE nel 2013 (EFSA, 2015b). 
 
Anche se negli ultimi anni in Europa il numero di casi umani di infezione da Campylobacter ha 
superato quello da Salmonella (Figura 2), quest’ultima rimane ancora la principale causa di 
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tossinfezione alimentare riscontrata a livello comunitario, essendo la causa del 22,5% del totale dei 
focolai. 
In Italia i casi umani di salmonellosi nel 2011 sono stati 4.701, con un trend altalenante, ma più o 
meno costante analizzando i dati degli anni precedenti (ENTERNET, 2015). 
Da un punto di vista veterinario quindi Salmonella assume importanza non solo sotto il punto di vista 
clinico, cioè come causa di malattia più o meno grave degli animali, che può comportare gravi perdite 
produttive, ma anche e soprattutto sotto l’aspetto della sanità pubblica essendo questo batterio un 
agente zoonotico. Gli animali infatti, sia quelli da produzione che quelli domestici, risultano essere 
spesso portatori asintomatici di salmonelle a livello intestinale e conseguentemente la principale 
fonte di infezione per l’uomo sia direttamente che, molto spesso, indirettamente. Fra le principali 
cause di infezione per l’uomo troviamo infatti gli alimenti di origine animale. 
Nel 2013 in Europa, come anche negli anni precedenti, le uova e i prodotti a base di uova risultano la 
principale fonte di infezione per l’uomo, essendo la causa del 45% circa dei focolai di tossinfezione 
alimentare da salmonella (Figura 3). Anche la carne, considerando quella delle varie specie animali, 
ma soprattutto quella suina risulta una frequente fonte di infezione, coprendo circa il 22% dei casi 
umani (EFSA, 2015). 
 
 
Figura 3: Alimenti responsabili di focolai di salmonellosi umana nel 2013 in UE (EFSA, 2015b). 
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Infine è sicuramente necessario considerare che a partire dalla fine della seconda guerra mondiale si 
è assistito in Europa, come in altri paesi industrializzati, a un progressivo cambiamento dello stile di 
vita e del modo di mangiare, accompagnato e permesso da un profondo cambiamento nel modo di 
allevare gli animali. L’allevamento intensivo se da un lato ha reso possibile l’accesso da parte di tutti 
ai prodotti alimentari di origine animale, dall’altro ha però aperto nuovi scenari e problematiche 
legate a sanità animale e sanità pubblica. Nel corso degli anni la priorità nella produzione di cibo di 
origine animale si è spostata dagli aspetti quantitativi a quelli qualitativi fra i quali rientra anche la 
qualità microbiologica e la necessità di assicurare un prodotto sano. In quest’ottica numerosi sforzi 
sono stati fatti per introdurre e incrementare i programmi di sorveglianza e controllo, tuttavia le 
zoonosi in generale e quelle a trasmissione alimentare in particolare rappresentano un grosso rischio. 
Fra queste Salmonella rimane una delle principali cause di infezione e malattia nell’uomo e negli 
animali. Nonostante negli ultimi anni la ricerca scientifica abbia fatto luce su molti aspetti della 
biologia di questo germe, Salmonella ha spesso trovato il modo di evolvere guadagnando nuove 
nicchie ecologiche o trovando il modo di mantenere quelle vecchie. Ne sono un esempio la diffusione 
mondiale della variante monobasica della S. ser. Typhimurium, che nel giro di pochi anni è diventato 
uno fra i principali sierotipi isolati da casi di infezione umana, e ancora le numerose segnalazioni di 
ceppi particolarmente virulenti e soprattutto multi-resistenti che rendono in alcuni casi sempre più 
difficile la lotta e la terapia nei confronti di questo batterio. 
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2. SALMONELLA 
 
 
2.1 CLASSIFICAZIONE E EZIOLOGIA 
 
 
I batteri del genere Salmonella appartengono alla famiglia delle Enterobacteriaceae. A tale famiglia 
appartengono altri generi di interesse medico-veterinario: Escherichia, Shigella, Citrobacter, 
Klebsiella, Enterobacter, Proteus, Yersinia e altri, la cui differenziazione è possibile sulla base di 
particolari caratteristiche biochimiche come riportato nella Figura 4 (Koneman et al., 1997; Zavanella, 
2001; Quinn et al., 2002; Graziani et al., 2005). 
 
 
Figura 4: Caratteristiche differenziali dei più importanti generi appartenenti alla famiglia delle 
Enterobacteriaceae (Graziani et al., 2005). 
 
L’attuale classificazione, basata su studi genetici, riconosce all’interno del genere Salmonella due sole 
specie: S. enterica e S. bongori. La specie S. enterica è a sua volta suddivisa in sei subspecie: S. 
enterica subsp. enterica, S. enterica subsp. salamae, S. enterica subsp. arizonae, S. enterica subsp. 
diarizonae, S. enterica subsp. houtenae, S. enterica subsp. indica. Specie e subspecie si differenziano 
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sulla base di caratteristiche biochimiche e metaboliche come riportato nella Figura 5 (Grimont e 
Weill, 2007). 
 
 
Figura 5: Caratteristiche differenziali delle specie e subspecie di Salmonella (Grimont e Weill, 2007). 
 
All’interno delle specie e subspecie le salmonelle si dividono in sierotipi in base al loro corredo 
antigenico, secondo lo schema di Le Minor-Kauffmann-White. In particolare vengono presi in 
considerazione gli antigeni somatici “O” e quelli flagellari “H”, di fase 1 e/o di fase 2 (Figura 6) 
(Grimont e Weill, 2007). 
 
 
Figura 6: Strutture antigeniche di superficie di un batterio Gram negativo (Greene, 2006). 
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Attualmente si distinguono 2659 sierotipi diversi di Salmonella (Tabella 1). La maggior parte di essi 
appartiene alla subspecie enterica, e a queste appartengono la maggior parte delle salmonelle più 
comunemente riscontrate nell’uomo e negli animali domestici (Issenhuth-Jeanjean et al., 2014). 
 
Specie subspecie N° sierotipi 
S. enterica enterica 1586  salamae 522  arizonae 102  diarizonae 338  houtenae 76  indica 13 S. bongori  22 
Totale  2659 
Tabella 1: Numero attuale di sierotipi per ogni specie e subspecie di Salmonella (modificato da: Issenhuth-
Jeanjean et al., 2014). 
 
Alcuni sierotipi sono patogeni solo per l’uomo o per una o poche specie animali e vengono definiti 
ospite specifici. Rientrano fra queste S. ser. Typhi, S. ser. Paratyphi A e S. ser. Paratyphi C per l’uomo, 
la S. ser. Abortusovis per gli ovini, la S. ser. Abortusequi per gli equini, la S. ser. Gallinarum per i 
volatili, la S. ser. Choleraesuis per suini ed uomo e la S. ser. Dublin per bovini, ovini ed uomo. Gli altri 
sierotipi riconoscono invece uno spettro d’ospite più ampio e possono essere isolate e/o dare 
patologia in un gran numero di specie animali, uomo compreso; ne sono un tipico esempio S. ser. 
Typhimurium, S. ser. Enteritidis, S. ser. Infantis e S. ser. Virchow (Koneman et al., 1997; Zavanella, 
2001; Quinn et al., 2002). 
I batteri appartenenti al genere Salmonella sono dei microrganismi bastoncellari, dritti, di 0,7-1,5 x 
2,0-5,0 μm, Gram negativi e asporigeni. Sono generalmente mobili per la presenza di flagelli 
peritrichi, ad eccezione di S. ser. Gallinarum. Aerobi-anaerobi facoltativi, catalasi positivi e ossidasi 
negativi. Fermentano il glucosio con produzione di gas e prevalentemente non fermentano il lattosio; 
sono indolo, Voges-Proskauer e ureasi negativi, lisina decarbossilasi positivi e la maggior parte 
produce H2S. Nella Figura 7 è riportato il tipico profilo biochimico della maggior parte delle 
salmonelle; è comunque necessario ricordare che esistono numerose eccezioni sia a livello di 
sierotipo che di singoli ceppi (Koneman et al., 1997; Ruffo, 1998; Zavanella, 2001; Quinn et al., 2002; 
Graziani et al., 2005; La Placa, 2008a). 
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Figura 7: Profilo biochimico tipico del genere Salmonella (Graziani et al., 2005). 
 
Le salmonelle vengono generalmente inattivate a 56°C in 10-12 minuti, sono uccise dalla 
pasteurizzazione e sono parimenti sensibili ai più comuni disinfettanti (alcool, mercurocromo, 
ipoclorito di sodio, acido fenico, formaldeide, iodofori, acqua ossigenata, soda), nonché a diverse 
sostanze ad azione antibatterica (acidi organici quali lattico, acetico, propionico, nitrati, sorbato di 
potassio, ecc). Tuttavia resistono a lungo, anche mesi o anni, nelle feci, nei liquami, nei corsi d’acqua 
e negli stagni, resistono inoltre al congelamento e all’essiccamento, specialmente se incorporate in 
materiale organico come feci, mangimi per animali o cibo. L’intervallo di temperatura utile alla 
moltiplicazione è compreso fra + 5,2 e + 46 °C, con un optimum fra +35 e +43 °C. L’intervallo di pH 
per sviluppare è limitato fra 3,8 e 9,5 (con optimum a 7,0 - 7,5). La aW necessaria per sopravvivere 
deve essere almeno 0,94 (Ruffo, 1998; Graziani et al., 2005; Radostits et al., 2007). 
 
La struttura della cellula batterica delle salmonelle corrisponde a quella tipica per i batteri Gram 
negativi, costituita da un citoplasma dove troviamo il materiale nucleare, ribosomiale, cromosomico 
ed eventualmente plasmidico, circondato da una membrana cellulare e una parete batterica e 
generalmente con presenza di appendici come flagelli e fimbrie. A differenza della maggior parte dei 
batteri Gram negativi, nella quasi totalità delle salmonelle non è presente la capsula batterica (Figura 
8) (Quinn et al., 2002; La Placa, 2008b;).  
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Figura 8: Struttura tipica della cellula batterica (Encyclopædia Britannica, Inc. 2015). 
 
Le strutture di superficie della cellula batterica rivestono un ruolo particolarmente importante 
nell’interazione con l’habitat esterno. In particolare, in un patogeno come Salmonella, capace di 
vivere o resistere in habitat molto diversi (l’ambiente esterno, lo stomaco, l’intestino, lo spazio 
extracellulare dell’ospite e dentro i macrofagi), i componenti di superficie devono fungere come uno 
scudo protettivo e al tempo stesso poroso per difendere la cellula batterica e permettere lo scambio 
di sostanze (Rycroft, 2013). 
Sostanzialmente la struttura di superficie delle salmonelle è composta da tre strati: la membrana 
citoplasmatica, il peptidoglicano e la membrana esterna. Lo spazio fra le due membrane, che 
contiene il peptidoglicano, è detto spazio periplasmatico. La membrana citoplasmatica è composta 
da fosfolipidi e proteine, svolge importanti funzioni come il trasporto di nutrienti, la fosforilazione 
ossidativa e la sintesi di fosfolipidi, delle unità del peptidoglicano e dei lipopolisaccaridi (LPS) (Figura 
9). 
Il peptidoglicano forma uno strato relativamente sottile nei batteri Gram negativi che circonda lo 
spazio protoplasmatico della cellula e serve a proteggerla dalla lisi osmotica. 
Lo spazio periplasmatico, oltre al petidoglicano, contiene numerose altre proteine solubili. Queste 
possono avere varie funzioni: 1) proteine a funzione catabolica, capaci cioè di convertire alcuni 
composti metabolici in forme che possono essere trasportate attraverso la membrana 
citoplasmatica; 2) “binding proteins”, le quali si legano e trasportano i nutrienti; 3) proteine che 
degradano o modificano sostanze pericolose come ad esempio gli antibiotici (es. β-lattamasi). 
 
14 
 
 
 
Figura 9: Rappresentazione schematica della parete batterica di un Gram negativo (Esko et al., 2009). 
 
La membrana esterna è costituita da un doppio strato lipidico altamente complesso che circonda il 
petidoglicano e protegge il periplasma dall’ambiente esterno e impedisce la dispersione delle 
proteine periplasmatiche nell’ambiente esterno. La membrana esterna è composta principalmente 
da fosfolipidi e proteine, ma anche da LPS e lipoproteine. I LPS sono presenti solo nella porzione 
esterna della membrana esterna, mentre le lipoproteine sono presenti in quella interna dove 
fungono da sito di ancoraggio della membrana esterna al peptidoglicano. La membrana esterna 
permette il trasporto passivo di determinate molecole nel periplasma, e al tempo stesso protegge la 
membrana citoplasmatica da sostanze dannose come sali biliari, acidi grassi, gliceridi, proteasi e 
lipasi. Questi rappresentano infatti le molecole più strettamente associate alla superficie dei batteri 
Gram negativi. Queste molecole sono infatti degli antigeni immuno-dominanti tipici dei Gram 
negativi, hanno attività tossica (endotossine) e infiammatoria (Rycroft, 2013). Data la loro natura 
antigenica i LPS rivestono, in molti Gram negativi, ma in particolare nelle salmonelle, un ruolo 
importante nella distinzione dei sierotipi e quindi nella classificazione (Ruffo, 1998; Zavanella, 2001; 
Graziani et al., 2005). Le LPS sono molecole antipatiche, presentano cioè sia una componente idrofilia 
che una idrofobica. Queste molecole sono formate da tre regioni: il lipide A, il core oligosaccaridico, a 
sua volta diviso in porzione interna ed esterna, e la O-chain. Il lipide A, la porzione idrofobica, si trova 
nella porzione esterna della membrana esterna ed è la porzione della molecola che possiede 
proprietà endotossiche, pirogenetiche, capacità di attivare il complemento, la coagulazione e di 
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determinare modificazioni emodinamiche. Inoltre il lipide A possiede altre attività immunologiche, 
quali effetti mitogeni sui Linfociti B, attivazione dei macrofagi e stimolazione alla produzione e 
rilascio di numerose citochine da parte di monociti e macrofagi. La porzione polisaccaridica, idrofilica, 
si proietta verso l’ambiente esterno. Il core oligosaccaridico è formato da una sequenza non ripetuta 
di zuccheri comune a tutto il genere Salmonella. La O-chain, che è la porzione più esterna, è una 
regione estremante variabile, costituita da un numero variabile di oligosaccaridi ripetuti, 
generalmente compreso fra 25 e 40 unità (Rycroft, 2013). La O-chain riveste un ruolo fondamentale 
nella classificazione in sierotipi, infatti dalla differente composizione degli oligosaccaridi nelle catene 
esterne dipende la diversità degli antigeni somatici (antigeni O). Attualmente si conoscono 65 diversi 
antigeni O identificati con numeri arabi. Le salmonelle che presentano analogie nella struttura 
dell’antigene O vengono comunemente e per convenzione riunite in sierogruppi indicati 
precedentemente con una lettera maiuscola e attualmente con il numero dell’antigene somatico 
tipico per quel gruppo (Ruffo, 1998; Zavanella, 2001; Graziani et al., 2005; Grimont e Weill, 2007). Il 
tipo di antigene O risulta inoltre importante nell’interazione con l’ospite, in particolare nell’evasione 
delle difese innate, sulla capacità del sistema umorale di contrastare l’infezione e sull’interazione con 
le cellule fagocitarie. In particolare la differenza di virulenza di alcuni sierotipi sarebbe in parte legata 
anche alla tipologia dei loro antigeni di superficie O (Rycroft, 2013). 
 
Coma precedentemente affermato la maggior parte delle salmonelle non presenta la capsula. Alcuni 
sierotipi, S. ser. Typhi, S. ser. Paratyphi C e alcuni ceppi di S. ser. Dublin, tuttavia presentano una 
struttura capsulare detta antigene Vi (da virulenza). Questi stipiti risultano essere più virulenti. In 
vitro la presenza dell’antigene Vi previene l’agglutinazione con gli antisieri anti-O a meno che il 
batterio non venga trattato al calore (100°C, 60 min). In vivo la presenza dell’antigene Vi previene il 
riconoscimento delle LPS da parte del TLR4, inibisce la deposizione del C3b sulla superficie batterica 
riducendone l’opsonizzazione e riduce la produzione di IL-8 a livello di mucosa intestinale (Ruffo, 
1998; Graziani et al., 2005; Rycroft, 2013). 
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Dalla superficie esterna delle salmonelle, così come per molti altri batteri, si proiettano verso 
l’esterno fimbrie, o pili, e flagelli. 
Le fimbrie sono strutture proteiche sintetizzate da geni cromosomiali o, in alcuni casi, plasmidici. Le 
fimbrie risultano importanti nel superare le forze elettrostatiche repulsive tra la carica di superficie 
del batterio, prevalentemente negativa, e altre cariche negative di superficie come quelle di altri 
batteri o dei tessuti. La principale funzione delle fimbrie è quindi quella di agevolare l’adesione agli 
enterociti e quindi la colonizzazione intestinale. 
I flagelli sono delle strutture filamentose di natura multi-proteica responsabili del movimento dei 
batteri. Sono formati da tre sub-strutture morfologicamente distinte: il filamento (Filament), l’uncino 
o gancio (Hook) e la struttura basale. Il filamento è formato da sub-unità proteiche ripetute di una 
particolare proteina detta flagellina che si assemblano in una struttura elicoidale; è termolabile, 
sensibile al pH, all’urea e a altri agenti denaturanti. Questa struttura è quella che viene presa in 
considerazione nella distinzione in sierotipi secondo lo schema di Kauffmann–White e rappresenta 
l’antigene H. 
 
 
Figura 10: Rappresentazione schematica della struttura di un flagello (Silhavy et al., 2010). 
 
L’uncino è situato alla base del flagello ed è composto da un singolo polipeptide che connette flagello 
e parte basale. La parte basale infine è quella più complessa essendo composta da molte sub-unità, 
ancora il flagello agli involucri cellulari e rappresenta il “motore” del movimento rotatorio del 
filamento. La parte centrale della parte basale è detta bastoncello (Rod) e costituisce la parte 
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longitudinale, prossimale del flagello e intorno ad esso troviamo quattro anelli proteici. Quello più 
esterno è detto anello L (L-ring), che si trova in corrispondenza della membrana esterna, sotto di esso 
troviamo l’anello P (P-ring) associato al peptidoglicano; ancora più internamente ci sono l’anello S (S-
ring) e l’anello M (M-ring) rispettivamente subito al di sopra e in corrispondenza della membrana 
citoplasmatica (Figura 10) (Jones, 2013). 
Gli antigeni flagellari detti “H” sono presenti nelle specie mobili di Salmonella e possono essere di 
due tipi: gli antigeni flagellari di fase 1 e quelli di fase 2. Alcune salmonelle possiedono un solo tipo di 
antigeni H, generalmente quelli della fase 1, e sono dette monofasiche. La maggior parte possiede 
invece entrambi gli antigeni flagellati e queste sono dette bifasiche. Poche salmonelle hanno 3 fasi 
sierologiche H e sono dette trifasiche. Gli antigeni flagellari sono indicati con lettere minuscole 
dell’alfabeto o con numeri (Ruffo, 1998; Zavanella, 2001; Graziani et al., 2005; Grimont e Weill, 
2007). Generalmente le salmonelle bifasiche esprimono uno solo degli antigeni flagellari alla volta, 
alternando l’espressione delle due fasi flagellari (Jones, 2013). Raramente le salmonelle possono 
perdere la struttura antigenica H, diventando monofasiche o immobili (Echeita et al., 2001; Le Hello 
et al., 2012). 
Oltre alle funzioni di movimento e di adesione i flagelli svolgono anche un ruolo fondamentale nella 
stimolazione del sistema immunitario dell’ospite, in particolare stimolando l’attivazione dei Linfociti T 
CD4+, fungendo da potente immunostimolatore e induttore pro-infiammatorio. Inoltre i flagelli 
entrano in gioco durante l’invasione cellulare: alcune proteine codificate da geni flagellari e 
necessarie all’assembramento dei flagelli stessi regolano anche alcuni geni di patogenicità, in 
particolare alcuni geni regolatori dell’attivazione della Salmonella Pathogenicity Island 1. Infine 
sembra che i flagelli possano fungere da sensori di umidità, modificando la motilità del batterio in 
base alle diverse condizioni dell’ambiente esterno (Jones, 2013). 
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2.2 EPIDEMIOLOGIA 
 
 
Salmonella ha una diffusione mondiale, anche se sierotipi diversi possono essere riscontrati e 
assumere più o meno importanza in differenti parti del mondo. La salmonellosi, sia per quanto 
riguarda l’infezione da sierotipi ospite specifici che quella dovuta a sierotipi non ospite specifici, è 
una malattia che può colpire ogni specie animale, uomo compreso (Radostits et al., 2007). 
Il ciclo biologico delle salmonelle si presenta di notevole complessità, poiché vede coinvolti numerosi 
soggetti quali animali serbatoio, alimenti vettore e l’ambiente. La via di trasmissione classica è quella 
oro-fecale, con l’eliminazione attraverso le feci da parte di soggetti malati o di portatori sani, e 
l’ingestione del batterio direttamente o, più spesso, indirettamente attraverso alimenti contaminati 
(Graziani et al., 2005). 
Le fonti principali di infezione sono rappresentate quindi dal soggetto infetto che garantisce una 
costante microbizzazione ambientale, dagli alimenti, in particolare quelli di origine animale, dalle 
acque che favoriscono una disseminazione a distanza e dai liquami zootecnici (Ruffo, 1998). 
Poiché Salmonella, come vedremo, è un patogeno intracellulare facoltativo, la sua capacità di 
sopravvivere nei macrofagi, evadendo la risposta immunitaria dell’ospite, fa si che alcuni soggetti 
(animali e uomo) possano essere persistentemente infetti. Tali soggetti possono quindi comportarsi 
come carrier attivi eliminando costantemente o in maniera intermittente Salmonella con le feci, ma 
senza manifestare sintomi di malattia. In altri casi, possono diventare dei carrier latenti che 
albergano Salmonella a livello di linfonodi o delle tonsille senza eliminarla con le feci. Alcuni animali 
possono invece comportarsi come carrier passivi i quali acquisiscono i batteri per via orale 
dall’ambiente e li eliminano con le feci contribuendo a contaminare l’ambiente e a diffondere il 
germe, senza tuttavia che si sviluppi in essi un’infezione; questi soggetti smetteranno di eliminare 
salmonelle se rimossi dall’ambiente contaminato. Tra queste tre tipologie di carrier quella che da un 
punto di vista epidemiologico risulta probabilmente più importante è rappresentata dai carrier 
latenti, poiché tali soggetti possono tornare a essere carrier attivi o anche a sviluppare sintomi clinici, 
spesso in conseguenza di fattori stressanti; questo è un tipico esempio di come, attraverso la 
movimentazioni e la compravendita di capi di bestiame è possibile introdurre in un allevamento sano 
l’infezione (Radostits et al., 2007). 
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Gli animali svolgono quindi il ruolo di principale serbatoi di Salmonella. Tale ruolo viene svolto da 
numerose specie animali, sia selvatiche che domestiche, sia da compagnia che da reddito. Fra questi 
ultimi, un ruolo di primaria importanza è da attribuirsi a suini e avicoli, come riportato nella Tabella 2 
(Le Bouquin et al., 2010; De Busser et al., 2011; Denis et al., 2013; Henry et al., 2013; EFSA, 2015b). 
 
Categoria 
Pollo (Gallus gallus) Tacchino (Meleagris gallopavo) Maiale (Sus scrofa) Bovino (Bos taurus) Riproduttori Ovaiole Broiler Riproduttori Ingrasso 
Campioni positivi 1,13% 2,58% 3,68 % 4,91 % 11,15% 8,1 % 3,7 % Tabella 2: Percentuale di campioni positivi per Salmonella spp. in varie categorie animali nel 3013 (EFSA, 
2015b). 
 
In particolare i polli (Gallus gallus) delle varie categorie commerciali e i suini risultano essere spesso 
portatori di salmonelle e in molti casi, come mostrato nella Figura 11, di quei sierotipi che più 
frequentemente sono causa di patologia nell’uomo (S. ser. Typhimurium, S. ser. Enteritidis, S. ser. 
Infantis, S. ser. Virchow, S. ser. Hadar e S. ser. 1.4.[5].12:i:- ) (EFSA, 2015b). 
 
 
Figura 11: I 10 sierotipi di Salmonella spp. riscontrati più frequentemente in animali, cibo e mangimi nell’UE nel 
2013 (EFSA, 2015b). 
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Per quanto riguarda gli animali domestici il cane e, in misura molto minore, il gatto, possono fungere 
da ospiti di mantenimento. Negli ultimi anni tuttavia il ruolo di del cane, in particolare come fonte di 
infezione di Salmonella è notevolmente diminuito (Van Immerseel et al., 2004; Greene, 2006; Bagcigil 
et al., 2007; Leonard et al., 2010; EFSA, 2015b). 
Particolarmente frequente la presenza di Salmonella in tartarughe e altri rettili, che negli ultimi anni 
hanno assunto spesso il ruolo di “pet” e in alcuni casi sono risultati fonte di infezione per l’uomo 
(Ebani et al., 2005; Pees et al., 2013). 
Un ruolo particolare, soprattutto nel mantenere e diffondere le salmonelle, è probabilmente assunto 
dagli animali selvatici. Fra questi i piccoli roditori, in particolare topi e ratti, sono spesso portatori di 
Salmonella e possono contribuire a contaminare cibo, mangimi per gli animali e gli ambienti di 
allevamento rappresentando una possibile fonte di contagio per gli animali allevati. Uguali 
considerazioni possono essere fatte per quanto riguarda gli uccelli selvatici, in particolare piccioni, 
rapaci e uccelli insettivori come rondini, corvi e aironi guardabuoi, che possono veicolare le 
salmonelle anche per lunghe distanze e fra vari allevamenti. Infine anche gli artropodi, parassiti e non 
degli animali, possono contribuire a diffondere le salmonelle, generalmente in aree limitate come per 
esempio i diversi ambienti di uno stesso allevamento (Millán et al., 2004; Wales et al., 2010; Hamidi 
et al., 2011; Molina-Lopez et al., 2011; Kilonzo et al 2013; Wales e Davies, 2013; Gargiulo et al., 
2014). 
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2.3 LE BASI GENITECHE DELLA VIRULENZA 
 
 
Tutte le salmonelle, di qualsiasi sierotipo, sono potenzialmente patogene, questo perché possiedono 
a livello genetico tutte le informazioni di base per determinare un’infezione in uomo e animali. 
Infatti, l’acquisizione di alcuni geni di virulenza è stata probabilmente uno dei motivi che nella 
filogenesi di questo batterio ha portato alla Salmonella come oggi la conosciamo (Ellermeier e Slauch, 
2006; Sterzenbach et al., 2013). La complessa architettura del genoma di Salmonella rispecchia 
quindi quella di un batterio che si è evoluto e diversificato, sia da altri batteri che fra specie, sub-
specie e sierotipi appartenenti a questo genere, per infettare, riprodursi e sopravvivere in un 
organismo ospite. La conoscenza del funzionamento, del meccanismo di azione e delle vie di 
attivazione dei geni di virulenza sono quindi necessarie per comprendere i processi patogenetici di 
Salmonella, ma anche per studi epidemiologici, per programmi di sorveglianza e monitoraggio e per 
strategie di lotta a questo microrganismo, come ad esempio l’allestimento di vaccini. 
 
Le isole di patogenicità 
 
Come in molti batteri i principali geni di virulenza delle salmonelle sono contenuti in isole di 
patogenicità o “Pathogenicity Islands” (PAI). Le PAI sono porzioni del genoma di un batterio che 
contengono uno o più fattori di virulenza e generalmente sono formate da porzioni di DNA di grandi 
dimensioni. Sono elementi mobili di DNA che possono essere trasferiti orizzontalmente fra alcuni 
batteri (Schmidt e Hensel, 2004). Nelle salmonelle le PAI prendono il nome di “Salmonella 
Pathogenicity Islands” o SPI. Attualmente sono state descritte 21 differenti SPI, alcune di queste sono 
altamente conservate all’interno del genere Salmonella, altre sono proprie solo di alcuni sierotipi; fra 
queste la SPI1 e la SPI2 sono le più studiate e quelle di cui si conoscono meglio struttura e funzioni 
(Hensel, 2004; Sabbagh et al., 2010). 
Da un punto di vista filogenetico si ritiene che Salmonella e Escherichia coli si siano distinti a partire 
da un “antenato” comune circa 120-140 milioni di anni fa; in seguito, circa 25-40 milioni di anni fa, la 
versione ancestrale della Salmonella acquisì la SPI1 responsabile, come vedremo, della capacità di 
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invasione a livello intestinale, diventando un patogeno intracellulare dei vertebrati a sangue freddo. 
Il secondo importante evento nell’evoluzione della Salmonella fu l’acquisizione della SPI2 che 
assicurò al batterio la capacità di sopravvivere nei macrofagi e quindi di colonizzare gli organi interni. 
Questo evento è anche alla base della distinzione fra le due specie di Salmonella, in quanto solo nella 
specie enterica troviamo la SPI2, che risulta quindi assente nella specie bongori. I successivi eventi 
nella filogenesi, fra cui la capacità di infettare gli animali a sangue caldo, hanno portato a tutte le 
caratteristiche che ci permettono di distinguere oggi le varie subspecie, i vari sierotipi e virulotipi 
(Figura 12) (Ellermeier e Slauch, 2006). 
 
 
Figura 12: Modello evolutivo del genere Salmonella: 1 separazione fra Salmonella e E. coli; 2 distinzione fra S. 
enterica e S. bongori; 3 evoluzione dei ceppi bifasici; 4 differenziazione dei sierotipi all’interno della subspecie 
enterica (Porwollik et al., 2002; Ellermeier e Slauch, 2006). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 1 (SPI1): è costituita da un segmento di DNA di 40 kb che risulta 
essere scarsamente mobile e quindi, come detto, altamente conservato nel genere. La SPI1 è 
implicata principalmente nei processi di invasione delle celle non-fagocitarie dell’intestino. In questa 
porzione di DNA si trovano circa 35 geni. Alcuni geni presenti in questa isola di patogenicità 
codificano per i vari costituenti del “type III secretion system” (T3SS o T3SS-1), altri codificano per 
varie proteine effettrici o “effectror proteins” ed infine alcuni sono geni che regolano l’attività della 
SPI1 stessa (Hensel, 2004; Ellermeier e Slauch, 2006).  
Il T3SS è un sistema costituito da 17 proteine, omologo a quello che troviamo in altri batteri e 
strutturalmente simile ai flagelli. Il T3SS è formato dal IM Ring, associato alla membrana interna, dal 
OM Ring associato alla membrana esterna della cellula batterica, da un “ago” o “needle coplex” che si 
estende all’esterno della cellula (Figura 13). 
 
23 
 
 
 
Figura 13: Struttura e funzione del T3SS (Löwer e Schneider, 2009; Abrusci et al., 2014). 
 
Questa struttura complessa è in grado di traslocare diverse proteine codificate dalla Salmonella 
all’interno delle cellule dell’ospite. Alcune di queste proteine una volta giunte nel citoplasma della 
cellula ospite agiscono da transloconi (translocon), permettendo il passaggio di altre proteine. Le 
proteine immesse nella cellula ospite sono per la maggior parte prodotte da altri geni della SPI1, ma 
alcune sono anche codificate in altre isole di patogenicità o da geni portati da batteriofagi o plasmidi. 
L’attivazione o la soppressione di tutta la SPI1 è connessa sostanzialmente a stimoli ambientali, in 
situazioni di alta osmolarità e basso ossigeno, le condizioni che Salmonella trova a livello intestinale, 
viene attivata, mentre in presenza di bassa osmolarità, alti livelli di ossigeno e bassi livelli di 
magnesio, condizioni che il batterio trova all’interno delle cellule, l’espressione dei geni presenti nella 
SPI1 viene soppressa (Hensel, 2004; Schmidt e Hensel, 2004; Ellermeier e Slauch, 2006). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 2 (SPI2): è costituita da un segmento di 40 kb, anche questo 
altamente conservato nel genere Salmonella. La principale funzione della SPI2 è quella di agevolare 
un’infezione sistemica e la proliferazione negli organi interni permettendo la sopravvivenza e la 
moltiplicazione del batterio nei macrofagi. Alcuni geni presenti su questa isola di patogenicità 
codificano per un secondo “type III secretion system” (T3SS o T3SS-2), altri codificano per proteine 
effettrici e altri ancora per un enzima, la tetrathionato reduttasi, necessario per la respirazione 
anaerobia.  
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Il T3SS-2 è un sistema proteico, strutturalmente e funzionalmente simile a quello della SPI1, che 
“inietta” una serie di proteine effettrici, prodotte anche in questo caso da geni presenti sulla SPI2, ma 
anche altrove nel genoma, nel citoplasma dei macrofagi dall’interno del fagosoma. La regolazione 
dell’espressione dei geni della SPI2 è, anche in questo caso, legata a stimoli ambientali uguali, ma 
inversi, a quelli che regolano la SPI1 (Hensel, 2004; Schmidt e Hensel, 2004; Ellermeier e Slauch, 
2006; Sterzenbach et al., 2013). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 3 (SPI3): è costituita da un segmento di 36 kb, è altamente 
conservato nei sierotipi Typhi e Typhimurium, mentre negli altri sierotipi si riscontra una notevole 
variabilità, anche a livello di ceppi, e può in questi casi essere presente tutta la SPI3 o solo alcuni geni. 
La funzione di quest’isola di patogenicità è quella di agevolare la sopravvivenza del batterio 
all’interno delle cellule, attraverso la codifica di proteine con un’elevata affinità per il magnesio, 
necessarie per adattarsi ad un ambiente povero di tale sale come quello del fagosoma. Altri geni 
codificano invece per proteine implicate nei meccanismi di adesione intestinale, con un meccanismo 
simile a quello delle adesine AIDA-1 dei ceppi enteropatogeni di E. coli (EPEC), e altri ancora per 
proteine che facilitano la persistenza a livello intestinale per lunghi periodi (Hensel, 2004; Schmidt e 
Hensel, 2004; Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010) 
 
Salmonella Pathogenicity Island 4 (SPI4): è costituita da un segmento di 24 kb, è altamente 
conservata fra i sierotipi di Salmonella, e sembra che sia assente solo in alcuni sierotipi delle 
subspecie arizonae e diarizonae. La SPI4 agisce principalmente sui processi legati all’adesione alle 
cellule intestinali, codificando per un “type one secretion system” (T1SS) e per una proteina (SiiE) che 
funge da adesina non fimbriale (giant nonfimbrial adhesin). Il T1SS permette la secrezione di 
numerosi substrati direttamente dal citoplasma batterico nello spazio extracellulare, senza passare 
attraverso il periplasma. La proteina SiiE media l’adesione e l’interazione con la parte apicale dei 
microvilli agevolando la traslocazione delle proteine attraverso il T3SS della SPI1 (Hensel, 2004; 
Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 5 (SPI5): è costituita da un piccolo segmento di 7,6 kb, è 
moderatamente conservata all’interno del genere Salmonella, secondo alcuni studi sarebbe presente 
in tutte le salmonelle, ma da alcuni lavori emerge che alcuni geni di quest’isola di patogenicità non 
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sono sempre riscontrati negli isolati di campo. La SPI5 contiene geni che codificano per proteine 
effettrici traslocate attraverso il T3SS e il T3SS-2, le principali sono la SopB traslocata dal SPI1 che 
aumenta gli effetti enteropatogeni e la PipB traslocata dal SPI2 che agevola la sopravvivenza 
all’interno delle cellule (Hensel, 2004; Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010; Bhowmick et al., 
2011; Zou et al., 2011). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 6 (SPI6): detta anche Salmonella Chromosomal Island (SCI) è 
costituita da un segmento di 59 kb nel genoma di S. ser Typhi e di 47 kb in S. ser. Typhimurium, 
sembra essere conservata nella sub-specie enterica, ma alcune frazioni di questa isola di patogenicità 
sono state descritte anche in sierotipi di altre sub-specie. I geni contenuti in questa isola di 
patogenicità codificano principalmente per adesine fimbriali e invasine, agendo quindi nelle fasi di 
adesione e invasione; inoltre codificano per un “type six secretion system” (T6SS), che sembra possa 
contribuire a varie funzioni quali aderenza, citotossicità, invasione delle cellule ospiti, formazione di 
biofilm, sopravvivenza nei macrofagi e persistenza all’interno dell’ospite (Hensel, 2004; Gerlach e 
Hensel, 2007; Filloux et al., 2008; Pukatzki et al., 2009; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 7 (SPI7): o Major Pathogenicity Islands (MPI) è costituita da un 
segmento di 133 kb. Questa isola di patogenicità contiene i geni responsabili per la sintesi 
dell’antigene capsulare Vi, e altri responsabili per la sintesi di adesine; è presente solo in pochi 
sierotipi di Salmonella (Typhi, Paratyphi C e Dublin) (Hensel, 2004; Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh 
et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 8 (SPI8): è un piccolo frammento di DNA di 6,8 Kb specifico di S. ser. 
Typhi e di pochi altri sierotipi, le cui funzioni non sono ancora del tutto chiare, forse deputato alla 
produzione di batteriocine, e probabilmente legate a quelle della SPI13 (Hensel, 2004; Gerlach e 
Hensel, 2007; Saroj et al., 2008; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 9 (SPI9): è un piccolo frammento di DNA di 16 Kb; i geni che 
contiene codificano per un “type one secretion system” (T1SS) simile a quello della SPI4 e per 
proteine che sembrano implicate nella produzione di biofilm. Questa isola di patogenicità è presente 
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in S. ser. Typhi e S. ser. Typhimurium, in molti sierotipi della subspecie enterica e probabilmente è 
conservata in questa subspecie (Hensel, 2004; Anjum et al., 2005; Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et 
al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 10 (SPI10): è costituita da una grande porzione di DNA di 32,8 Kb, 
tipica di S. ser. Typhi e di poche altri sierotipi. I geni presenti codificano per fimbrie, per enzimi utili 
nella sopravvivenza all’interno dei macrofagi e probabilmente per proteine implicate nei processi di 
riparazione del DNA (Hensel, 2004; Gerlach e Hensel, 2007; Saroj et al., 2008; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 11 (SPI11): è stata inizialmente riscontrata in S. ser. Choleraesuis e 
successivamente anche in S. ser. Typhi e S. ser. Typhimurium, anche se le dimensioni di quest’isola di 
patogenicità variano fra i diversi sierotipi da 6,7 kb a 14 kb. Codifica per geni implicati nella 
sopravvivenza all’interno dei macrofagi (Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 12 (SPI12): è, come la precedente, presente in S. ser. Choleraesuis, 
S. ser. Typhi e S. ser. Typhimurium, con lunghezze variabili. Contiene geni codificanti per alcuni 
proteine effettrici e alcune proteine strutturali/funzionali (Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 
2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 13 (SPI13): riscontrata inizialmente in S. ser. Gallinarum e poi anche 
in altri sierotipi (Typhi, Typhimurium, Enteritidis), è di lunghezza variabile. I geni che fanno parte di 
quest’isola di patogenicità sono implicati nella produzione e regolazione di vari enzimi funzionali 
(liasi, idrolasi, ossidasi, arilsulfatasi) e forse nell’agevolazione dell’infezione sistemica; tuttavia una 
buona parte del materiale genetico presente non sembra funzionale all’azione patogena (Gerlach e 
Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 14 (SPI14): come la precedente è stata identificata inizialmente in S. 
ser. Gallinarum e poi anche altri sierotipi (Typhimurium, Enteritidis), ma assente in S. ser. Typhi; 
contiene geni deputati alla codifica di proteine citoplasmatiche e altri la cui funzione non è ancora 
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ben chiara, ma che sembrano in qualche modo implicati nella sopravvivenza nei macrofagi, almeno in 
S. ser. Typhimurium (Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 15 (SPI15), Salmonella Pathogenicity Island 16 (SPI16) e 
Salmonella Pathogenicity Island 17 (SPI17): sono state identificate con metodo bioinformatico. 
SPI15 è stata riscontrata solo in S. ser. Typhi, mentre SPI16 e SPI17 sono presenti nella maggior parte 
delle salmonelle ad a accezione di S. bongori e S. enterica sub. arizonae, la SPI17 risulta assente 
anche nel sierotipo Typhimurium. SPI15 è probabilmente implicata nella codifica di proteine 
funzionali, mentre SPI16 e SPI17 contengono geni legati alle variazioni del LPS (Vernikos e Parkhill, 
2006; Gerlach e Hensel, 2007; Sabbagh et al., 2010). 
 
Salmonella Pathogenicity Island 18 (SPI18): è un frammento di DNA di 2,3 kb presente n S. ser. Typhi 
codificante per due proteine, la prima è importante per l’invasione delle cellule epiteliali mentre la 
seconda è un invasina che agevola la fagocitosi del batterio da parte dei macrofagi (Sabbagh et al., 
2010) 
 
Salmonella Pathogenicity Island 19 (SPI19), Salmonella Pathogenicity Island 20 (SPI20) e 
Salmonella Pathogenicity Island 21 (SPI21): sono le isole di patogenicità di più recente 
identificazione e anche queste sono state identificate in silico, attraverso metodiche bioinformatiche. 
SPI19 è stata trovata solo in alcuni sierotipi della subspecie enterica (Dublin, Weltevreden, Agona, 
Gallinarum e Enteritidis). SPI20 e SPI21 sono state riscontrate solo nel genoma di S. enterica subsp. 
arizonae sierotipo 62:z4,z23:-. La funzione dei geni presenti su queste isole di patogenicità non è 
attualmente ben definita, ma sembrano codificare per altri “type six secretion system” (T6SS) 
(Blondel et al., 2009). 
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Elementi variabili del genoma: Plasmidi e Profagi 
 
I plasmidi sono elementi genetici extracromosomiali formati da una molecola di DNA bicatenario di 
forma circolare, le cui dimensioni, che possono variare fra 1.000 e 200.000 coppie di basi, sono 
estremamente più piccole di quelle del cromosoma batterico. Un singolo batterio può contenere 
numerosi plasmidi differenti e di diverse dimensioni; generalmente i plasmidi di maggiori dimensioni 
sono presenti in un’unica copia, mentre quelli più piccoli possono essere presenti in più copie nello 
stesso batterio. Ogni specie batterica ha un corredo plasmidico peculiare e anche nell’ambito della 
stessa specie ci possono essere variazioni riguardo al o ai plasmidi che il singolo ceppo può 
possedere. Così come vengono acquisiti, i plasmidi possono essere persi, eventualità frequente nelle 
colture in vitro. Le informazioni codificate dai plasmidi raramente sono indispensabili alla 
moltiplicazione o alla sopravvivenza del batterio in condizioni normali/ottimali, ma spesso codificano 
per fattori utili a garantire la sopravvivenza del germe in situazioni particolari o in particolari “nicchie 
ecologiche” (La Placa, 2008c). 
I batteriofagi o fagi sono virus che parassitano i batteri. Dopo essere penetrati nella cellula ospite essi 
possono determinare un ciclo litico, con replicazione all’interno del batterio e conseguente 
distruzione della cellula batterica, o un ciclo lisogeno, in cui il DNA del batteriofago si integra con 
quello del batterio, viene replicato passivamente insieme al materiale genetico dell’ospite e rimane 
silente fino a che non intervengono stimoli tali da avviare un ciclo litico. Il fago integrato nel genoma 
batterico è detto profago. In alcuni casi, una frazione del genoma del profago può determinare la 
sintesi di prodotti che possono influenzare il fenotipo cellulare del batterio. È infatti noto che 
numerose proprietà legate al potere patogeno di diversi batteri (produzione di tossine, presenza di 
strutture di adesione o antigeniche di superficie, ecc…) siano la conseguenza fenotipica della parziale 
espressione di un’infezione fagica lisogena (La Placa, 2008c).  
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In diversi sierotipi di Salmonella è stato riscontrato un grosso plasmide che può codificare per uno o 
più fattori di virulenza in relazione proprio al sierotipo (Figura 14); altri plasmidi riscontrati nelle 
salmonelle sono generalmente responsabili della resistenza agli antibiotici (Rychlik et al., 2006). 
 
 
Figura 14: Fattori di virulenza codificati da plasmidi in diversi sierotipi di Salmonella; STM: S. ser. Typhimurium, 
SE: S. ser. Enteritidis, SCS: S. ser. Choleraesuis, SG: S. ser. Gallinarum, SD: S. ser. Dublin (Rychlik et al., 2006). 
 
I geni plasmidici legati alla virulenza sono: spv, rck, pef, srgA, mig-5.  
I geni facenti parte del gruppo Salmonella plasmid virulence (spvRABCD), che si attivano in condizioni 
di ridotto apporto di sostanze nutritive o basso pH tipiche dell’ambiente intracellulare, 
contribuiscono all’infezione sistemica favorendo la sopravvivenza del batterio all’interno dei 
macrofagi e inducendone l’apoptosi (Rychlik et al., 2006; Guiney e Fierer, 2011). 
Il gene rck è responsabile di un’aumentata resistenza all’azione del complemento; pef codifica per 
delle fimbrie che contribuiscono all’adesione alle cellule epiteliali intestinali e alla secrezione di fluidi; 
il gene srgA codifica per un enzima che agisce da disulfide ossido reduttasi stabilizzando alcune 
proteine codificate dal SPI2 e dal gene plasmidico pef, quindi contribuendo al loro corretto 
funzionamento; infine mig-5 determina la produzione di enzimi che aumentano la sopravvivenza di 
Salmonella all’interno dei macrofagi, con un meccanismo biologico non ancora ben chiaro (Bouwman 
et al., 2003; Miki et al., 2004; Rychlik et al., 2006). 
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Come altri batteri anche Salmonella possiede alcuni profagi “stabili” integrati nel suo genoma; in 
particolare tutti i vari genomi di Salmonella fino ad ora sequenziati e pubblicati sono polilisogenici, in 
quanto possiedono da 3 a 5 profagi e numerosi resti di DNA fagico nel loro materiale genetico. Alcuni 
di questi profagi portano geni codificanti per fattori di virulenza e la loro acquisizione può 
comportare il passaggio da un ceppo scarsamente patogeno a uno molto patogeno (Anjum e 
Thomson, 2013). 
 
 
Figura 15: Fattori di virulenza di Salmonella enterica codificati da batteriofagi (Ehrbar e Hardt, 2005). 
 
La maggior parte degli studi sono stati fatti su S. ser. Typhimurium nella quale sono stati identificati 
diversi profagi, come riportato in Figura 15, codificanti sia per proteine effettrici escrete attraverso il 
T3SS-1 o il T3SS-2, sia per altri fattori di virulenza (Ehrbar e Hardt, 2005). 
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2.4 PATOGENESI 
 
 
La patogenesi della salmonellosi risulta complessa e multifattoriale. La sintomatologia che consegue 
all’infezione dipende dalla particolare combinazione di ceppo di Salmonella e ospite; infatti, 
numerose patologie e forme cliniche rientrano sotto il termine di salmonellosi, che possono andare 
dallo stato di portatore asintomatico alle forme setticemiche mortali. Escludendo i sierotipi specie 
specifici, in grado di causare sempre malattia nei rispettivi ospiti, possiamo considerare la 
salmonellosi una malattia condizionata, in cui numerosi fattori possono determinare una 
sintomatologia manifesta o meno. Fra questi vanno considerati lo stato fisiologico del soggetto, l’età, 
lo stato di salute generale, eventuali malattie concomitanti, la malnutrizione, lo stress e i trattamenti 
farmacologici in particolare quelli antibiotici. 
La principale via di infezione di Salmonella, sia nell’uomo che negli animali, è la via orale e 
l’ingestione avviene generalmente attraverso cibo o acqua contaminati.  
Per poter dare il via a un’infezione, i batteri devono per prima cosa riuscire a superare lo stomaco. 
L’acidità gastrica rappresenta infatti la prima e più importante barriera che le salmonelle, così come 
altri patogeni gastroenterici, incontrano nell’organismo (Audia et al., 2001; Ellermeier e Slauch, 
2006). Lo stomaco rappresenta infatti un’importante difesa per l’organismo e le condizioni che vi si 
creano risultano altamente inadatte per i microrganismi. In particolare, le principali componenti dei 
succhi gastrici dannose per i microrganismi sono rappresentate dalla pepsina e dal pH. Il pH dello 
stomaco in un soggetto sano è circa 2 e comunque mai superiore a 3, ed è determinato dalla 
presenza di acido cloridrico secreto da parte delle cellule parietali gastriche. Tali valori di pH, oltre a 
svolgere funzioni digestive, risultano particolarmente dannosi per i microrganismi, inoltre sono 
necessari per convertire il pepsinogeno, secreto anch’esso dalle cellule principali epiteliali (chief 
cells), nella sua forma attiva ossia la pepsina. La pepsina è un enzima ad azione proteolitica, che 
svolge un’azione sia sulla digestione delle proteine che sull’uccisione dei batteri ingeriti con gli 
alimenti (Boltin e Niv, 2014). 
Salmonella, come gli altri patogeni enterici, si è evoluta sviluppando un sistema di resistenza nei 
confronti dell’ambiente dello stomaco, in particolare dell’acidità gastrica, al fine di poter 
sopravvivere e giungere in intestino. In particolare in Salmonella ser. Typhimurium, sierotipo su cui si 
sono concentrati la maggior parte degli studi scientifici, sono stati identificati due meccanismi di 
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resistenza all’acidità gastrica. Il primo è detto “stationary phase acid tolerance response” (SP ATR) e è 
dovuto alla produzione di particolari proteine dette acid shock proteins (ASPs) durante la fase 
stazionaria di crescita. Il secondo sistema di resistenza all’acidità detto “Log Phase Acid Tolerance 
Response” (LP ATR) e viene attivato quando il batterio cresce in un ambiente a pH moderatamente 
acido pH (4.5–5.8). Queste cellule adattate riescono a sopravvivere a valori di pH di 3 o inferiori 
molto meglio di cellule batteriche non adattate. Questo fenomeno è legato all’azione di un differente 
set di ASPs la cui produzione viene stimolata durante le fasi di adattamento. Queste proteine (ASPs) 
contrastano gli effetti potenzialmente letali degli acidi. È interessante notare come il meccanismo 
responsabile della LP ATR determina anche la resistenza a numerosi altri fattori che possono 
danneggiare la cellula batterica come lo stress ossidativo, lo shock da calore, l’alta osmolarità e i 
danni al DNA (Audia et al., 2001; Ellermeier e Slauch, 2006). 
La dose infettante minima affinché Salmonella possa giungere e colonizzare l’intestino è stimata in 
circa 105 batteri (cellule batteriche/persona). Tuttavia particolari situazioni che possono portare ad 
alterazioni del pH gastrico, cosi come la tipologia di alimento da cui vengono veicolati i batteri e 
ancora il sierotipo o il ceppo in causa possono far si che la dose infettante sia notevolmente inferiore 
e possa arrivare anche a pochissime cellule batteriche per persona (1-100 cellule) (Hennessy et al., 
1996; Audia et al., 2001; Rabsch et al., 2013). 
I microrganismi che sopravvivono alla barriera gastrica giungono in intestino e possono dare origine a 
un’infezione. Generalmente Salmonella si localizza nel piccolo intestino, in particolare a livello delle 
placche del Peyer dell’ileo (Ellermeier e Slauch, 2006; Radostits et al., 2007; Sterzenbach et al., 2013). 
 
A livello intestinale le salmonelle possono essere catturate direttamente dal lume intestinale da 
parte di cellule fagocitarie CD18+, probabilmente monociti o cellule dendritiche. Queste cellule 
estendendo dei dendriti fra le giunzioni di due enterociti catturano le cellule batteriche presenti nel 
lume intestinale e le portano nella lamina propria e da qui verso fegato e milza per via 
linfoematogena. In questo modo è possibile una disseminazione sistemica delle salmonelle senza 
danneggiamento della parete intestinale (Sansonetti, 2004). 
Tutti i sierotipi di Salmonella possiedono inoltre la capacità di invadere in maniera attiva le cellule 
intestinali non fagocitarie, sia le cellule M che gli enterociti, senza preferenze. La prima fase 
dell’invasione è caratterizzata dall’adesione alle cellule bersaglio dell’ospite per mezzo di fimbrie e 
adesine. In seguito Salmonella entra nella cellula sfruttando il “type III secretion system” (T3SS-1) 
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codificato dalla SPI1. Come spiegato in precedenza questo sistema proteico “inietta” una serie di 
proteine, “effector proteins”, nel citoplasma della cellula intestinale. Queste proteine, principalmente 
chinasi, fosfatasi, e proteine che si legano all’actina, determinano una modificazione nella struttura 
del citoscheletro della cellula eucariotica; questa alterazione fa si che la cellula intestinale si comporti 
come se fosse una cellula fagocitaria e determinare l’internalizzazione della cellulaa batterica. Le 
principali proteine implicate in questo processo sono: SipA e SipC codificate dalla SPI1, SopB 
codificata dalla SPI5, SopE codificata da un batteriofago e SopE2 codificata da uno pseudogene. 
Alcune di queste proteine sono inoltre responsabili degli eventi che portano allo sviluppo di forme 
cliniche di gastroenterite, stimolando la secrezione di fluidi nel lume intestinale e soprattutto 
stimolando la produzione di citochine, in particolare IL-8, che richiamano leucociti, soprattutto 
neutrofili; stimolando la secrezione di una sostanza, detta pathogen-elicited epitelial 
chemoattractant (PEEC), verso la porzione apicale degli enterociti, ad azione chemiotattica sui 
polimorfonucleati, determinano una massiccia migrazione di questi ultimi verso il lume intestinale. La 
conseguenza di questo fenomeno è l’accumulo di cellule infiammatorie e fluidi ricchi di proteine nel 
lume, che determinano un ulteriore richiamo di acqua, e in seguito porta a necrosi delle porzioni di 
epitelio interessate (Santos et al., 2003; Ellermeier e Slauch, 2006; Sterzenbach et al., 2013). 
 
 
Figura 16: Adesione e invasione delle cellule intestinali da parte di Salmonella spp. (Santos et al., 2003). 
 
Una volta che è stata “fagocitata” dalla cellula intestinale, Salmonella deve riuscire a sopravvivere 
all’interno della cellula stessa. Per far questo il batterio determina la formazione di una particolare 
struttura, che potremmo definire un fagosoma modificato, chiamato “Salmonella containing 
vacuole” (SCV). Questa struttura si forma per mezzo di alcune proteine effettrici precedentemente 
traslocate nella cellula attraverso il T3SS-1 e mediante l’attivazione di un secondo “type III secretion 
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system” (T3SS-2) codificato dalla SPI2, attivato in seguito al cambiamento delle condizioni ambientali 
in cui il batterio viene a trovarsi, che trasferisce altre proteine effettrici nel citoplasma della cellula 
ospite attraverso la membrana del fagosoma. Queste proteine impediscono o ritardano la fusione 
con il lisosoma, impedendo la formazione del fagolisosoma e quindi la distruzione dei batteri (Gorvel 
e Méresse, 2001; Steele-Mortimer, 2008). 
All’interno del SCV Salmonella è in grado di migrare verso la lamina propria e il circolo sanguigno 
senza danneggiare la cellula, ma anche di replicare e determinare l’apoptosi delle cellule intestinali. 
Nella lamina propria i batteri sono quindi fagocitati dai macrofagi dove, con un meccanismo simile a 
quello visto in precedenza, si forma il SCV che protegge Salmonella dall’azione tossica dei leucociti 
(Santos et al., 2003; Ellermeier e Slauch, 2006; Guiney e Fierer, 2011; Sterzenbach et al., 2013).  
 
 
Figura 17: Vie di invasione e di diffusione di Salmonella (Sansonetti, 2004). 
 
Il meccanismo con cui questo batterio sopravvive nei macrofagi è tuttavia più complesso di quello 
visto per le cellule epiteliali e altri fattori entrano in causa permettendo ad alcuni ceppi di Salmonella 
di adattarsi meglio a questa condizione sfavorevole. Attraverso il T3SS-2 vengo traslocate nel 
citoplasma dei macrofagi alcune proteine, SseL, SpvB e SpvC, che, attraverso meccanismi diversi, 
agiscono in due modi distinti. Queste proteine inibiscono il richiamo di NADPH-ossidasi a livello di 
membrana del fagosoma prevenendo o riducendo la produzione di radicali superossidi (O2-) nel SCV, 
inoltre promuovendo la produzione di fattori pro-apoptotici e inibendo quella di fattori anti-
apoptociti inducono l’apoptosi della cellula fagocitaria; infine riducendo la produzione di citochine e 
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fattori dell’infiammazione impediscono l’attivazione dei macrofagi stessi. Le cellule macrofagiche 
vanno quindi incontro a morte prima di avere potuto esercitare la loro azione litica sui batteri e 
vengono fagocitate da nuovi macrofagi. In questo modo l’infezione passa da una cellula all’altra e 
attraverso i macrofagi, che rappresentano quindi la nicchia perfetta in cui le salmonelle possono 
sopravvivere, si diffonde a livello sistemico. Questo fenomeno spiega anche perché l’utilizzo di 
antibiotici che agiscono a livello extracellulare, come ad esempio la gentamicina, risultano spesso 
inefficaci nel trattamento delle infezioni sistemiche da Salmonella (Guiney e Fierer, 2011; 
Sterzenbach et al., 2013). La proteina SseL è codificata da geni cromosomici, mentre le proteine SpvB 
e SpvC sono codificate da geni presenti su un plasmide detto Salmonella plasmid virulence (spv). SpvB 
e SpvC sembrano essere molto più attive nel determinare i fenomeni appena descritti, ne consegue 
che i ceppi di Salmonella che possiedono il plasmide svp risultano più virulenti di quelli che non ce 
l’hanno e che la maggior parte degli isolati che dà forme setticemiche nell’uomo possiede spv. La 
possibilità di contrastare un’infezione sistemica da salmonelle spv+ sembra essere subordinata allo 
sviluppo di un’immunità acquisita mediata da Linfociti CD4+ (Guiney e Fierer, 2011). Le salmonelle 
sono in grado di indurre la morte cellulare anche con un altro meccanismo SPI1 dipendente, detto 
piroptosi che determina la rapida lisi della cellula e il rilascio di sostanze proinfiammatorie e dei 
batteri nello spazio extracellulare. Il ruolo di questo meccanismo nel processo patogenetico delle 
salmonelle non è ancora ben chiaro e sembra piuttosto un meccanismo difensivo dell’ospite, tanto 
che l’espressione della SPI1 è generalmente inibita con l’avanzare dell’infezione. La piroptosi infatti 
oltre a richiamare cellule infiammatorie espone anche le cellule batteriche ad altri meccanismi di 
difesa antibatterici distruggendo quindi la nicchia intracellure in cui Salmonella replica e sopravvive 
(Fink e Cookson, 2007). Tuttavia va considerato che la piroptosi non si verifica solo nei macrofagi e 
quindi potrebbe, in altri casi, essere utile a Salmonella per evadere da determinate cellule dell’ospite 
e facilitare l’infezione di cellule più favorevoli alla sua moltiplicazione e sopravvivenza, ma anche 
promuovere la disseminazione del batterio ad altri siti dell’organismo (Watson e Holden, 2010). 
Un altro meccanismo che Salmonella può adottare per difendersi dallo stress ossidativo o “oxidative 
burst”, è rappresentato dalla produzione di superossido dismutasi, enzimi ad attività antiossidante 
che attraverso un processo di ossidoriduzione partendo da ioni O2- e H+ formano O2 e H2O2 
annullando quindi l’azione tossica dei radicali superossidi. Nello spazio periplasmatico delle 
salmonelle posso essere presenti due superossido dismutasi SodCI e SodCII. Fra queste SodCI, 
codificata da un gene fagico svolge un’azione maggiore nelle fasi di sopravvivenza all’interno del 
macrofago, rispetto a SodCII, codificata da un gene cromosomiale, che, essendo facilmente 
degradata dalle proteasi cellulari, riveste un ruolo molto limitato. Anche in questo caso è evidente 
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come quei ceppi di Salmonella che possiedo il gene sodCI, risultino più virulenti rispetto a quelli che 
ne sono privi (Ellermeier e Slauch, 2006; Craig e Slauch, 2009; Kim et al., 2010; Slauch, 2011; 
Sterzenbach et al., 2013). 
All’interno dei macrofagi le salmonelle raggiungono e colonizzano i linfonodi meseraici (MLN) 
drenanti e in seguito, da questa sede, raggiungono sempre all’interno dei macrofagi il fegato e la 
milza. All’interno dei MLN Salmonella presenta una scarsa capacità replicativa, suggerendo che in 
questa sede anatomica le difese dell’organismo limitano efficacemente la diffusione dei batteri, 
tuttavia è anche stato dimostrato che nei linfonodi meseraici le salmonelle possono sopravvivere per 
lunghi periodi, predisponendo l’animale ad uno stato di portatore cronico con possibili successive 
riacutizzazioni e diffusione dei batteri. Fegato e milza possono essere raggiunti dai batteri anche 
direttamente attraverso il circolo sanguigno, bypassando i linfonodi, trasportati o meno da monociti 
o cellule dendritiche (Watson e Holden, 2010). 
Fegato e milza rimangono i principali siti di infezione e replicazione di Salmonella e gli organi da cui 
può in seguito scaturire una diffusione sistemica. In particolare nel fegato le salmonelle possono 
infettare e replicare all’interno delle cellule epatiche; è inoltre stato dimostrato che i batteri vengono 
eliminati attraverso i dotti biliari e raggiungono la cistifellea. Le salmonelle possono risiedere a lungo 
all’interno di questo organo in particolare in presenza di calcoli. La sopravvivenza e la moltiplicazione 
all’interno della cistifellea, favorita dalla resistenza alla bile e dalla capacità di formare biofilm, è un 
prerequisito, negli animali come nell’uomo, per una costante reinfezione intestinale, ma anche per 
una costante eliminazione del batterio con le feci, rendendo quindi un soggetto di fatto un 
eliminatore cronico (Ellermeier e Slauch, 2006; Sterzenbach et al., 2013). Salmonella può quindi 
rimanere confinata nel fegato fino a completa guarigione o allo sviluppo di uno stato di portatore 
cronico, oppure può, generalmente veicolata dai macrofagi, diffondere nell’organismo, evento più 
frequente nei soggetti molto giovani o in quelli immunocompromessi. In seguito alla diffusione 
sistemica i batteri possono teoricamente colonizzare ogni organo e tessuto dell’organismo, quali 
muscoli, ossa, meningi, cervello, polmoni, cuore e i tessuti vascolari, determinando sintomi e 
patologie diverse in relazione all’organo colpito (Ellermeier e Slauch, 2006). 
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Patogenesi negli avicoli 
 
Negli avicoli possiamo distinguere tre forme cliniche distinte di salmonellosi: la Tifosi, la Pullorosi e le 
Paratifosi. 
La Tifosi è sostenuta da S. ser Gallinarum biovar. Gallinarum, mentre la Pullorosi da S. ser. Gallinarum 
biovar. Pullorum. Queste due salmonelle sono specie-specifiche, colpiscono cioè solo gli avicoli; a 
livello di specie, una maggiore suscettibilità è stata osservata in particolare nel pollo (Gallus gallus) e 
nei galliformi in generale. 
La tifosi è una malattia a ciclo oro-fecale, i cui principali diffusori sono i soggetti infetti, caratterizzata 
da elevata morbilità e mortalità, riscontrata tipicamente nei soggetti adulti. 
La pullorosi è invece una malattia tipica dei giovani, in cui risulta molto importante la trasmissione 
verticale, ma anche la diffusione nella camera di schiusa. È generalmente caratterizzata da un’elevata 
mortalità embrionale e nei giorni successivi alla schiusa, mentre gli adulti non mostrano di solito 
sintomi, ma anzi possono diventare immunocompetenti e, se destinati alla riproduzione, tramettere 
con le uova la malattia alle nuove generazioni. 
Le paratifosi infine sono un gruppo di malattie caratterizzate da sintomatologia enterica e/o 
sistemica sostenute, potenzialmente, da tutti quei sierotipi di Salmonella non specie-specifici. La 
trasmissione in questo caso è oro-fecale e generalmente i più colpiti sono i soggetti giovani. 
Nelle varie forme di salmonellosi, ad esclusione dei casi di infezione verticale, l’evento patogenetico 
inizia con l’ingestione di materiale contaminato, il superamento degli stomaci e l’arrivo in intestino. 
In questa sede, se Salmonella trova condizioni favorevoli al suo sviluppo, legate all’ospite e/o al 
ceppo batterico, si ha una notevole moltiplicazione seguita dall’invasione degli enterociti. La sede 
preferenziale di localizzazione intestinale negli avicoli sono i cechi, almeno nelle specie che li 
possiedono, con conseguente flogosi accompagnata da danno tissutale. Dall’intestino le salmonelle 
possono diffondere per via ematica, raggiungendo prima fegato e milza e poi potenzialmente 
qualsiasi organo. Alcuni ceppi, generalmente appartenenti al sierotipo Enteritidis, sembrano 
possedere uno spiccato tropismo per l’apparato riproduttore con conseguente trasmissione 
verticale. Spesso gli animali adulti colpiti da Paratifosi non manifestano segni di malattia, ma vanno 
incontro allo stato di carrier (Lister e Barrow, 2008; Gantois et al., 2009; Shivaprasad et al., 2013). 
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Figura 18: Ciclo di Salmonella negli avicoli (http://www.schippers.ca/en/). 
 
 
Patogenesi nel suino 
 
Le infezioni da Salmonella nei suini si sviluppano, nella maggior parte dei casi, in seguito 
all’ingestione di alimenti o acqua contaminati, seguendo il classico ciclo oro-fecale. Anche in questa 
specie lo sviluppo o meno di una forma clinica di malattia può dipendere da numerosi fattori legati 
sia all’animale che al ceppo batterico in causa. 
Nel suino, il primo sito di colonizzazione e replicazione delle salmonelle è la mucosa delle tonsille; 
tuttavia, questa sede non sembra rappresentare una porta di ingresso per la diffusione sistemica e 
generalmente non si osservano sintomi clinici associati a questa evenienza. Superato lo stomaco, le 
salmonelle giungono in intestino dove si localizzano preferenzialmente a livello di ileo, ceco e colon. 
Il colon in particolare sembra essere l’organo maggiormente colpito in corso di salmonellosi, 
specialmente se causata da S. ser. Typhimurium, con conseguente sviluppo di una colite necrotica 
diffusa o focale. L’adesione e la penetrazione possono avvenire sia a livello di Cellule M che degli 
enterociti. La massiccia replicazione all’interno degli enterociti, unita al richiamo di cellule della linea 
bianca, porta al danno tissutale. L’elevata risposta infiammatoria e immunitaria che ne conseguono 
fanno sì che spesso, in questa specie, l’infezione rimanga confinata a livello intestinale. 
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L’infezione da S. ser. Choleraesuis, sierotipo adattato al suino, evolve in maniera diversa; tale 
sierotipo infatti moltiplica scarsamente a livello intestinale, determinando una risposta infiammatoria 
e immune scarsa, evento che probabilmente ne favorisce la diffusione sistemica per via ematica. 
In alcuni soggetti si assiste infine ad una scarsa moltiplicazione di Salmonella dopo essere penetrata 
negli enterociti, indipendentemente dal sierotipo, con una conseguente scarsa risposta 
infiammatoria e quindi l’evoluzione verso lo stato di carrier asintomatico (Boyen et al., 2007; 
Radostits et al., 2007; Stevens e Gray, 2013). 
 
 
Figura 19: Ciclo di Salmonella nel suino (http://www.schippers.ca/en/). 
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2.5 RESISTENZA AGLI ANTIBIOTICI 
 
 
Lo sviluppo e l’impiego degli antibiotici, a partire dalla seconda metà del XX secolo, ha rivoluzionato 
l’approccio al trattamento e alla prevenzione delle malattie infettive. Nel corso degli anni sono state 
investite notevoli risorse ed energie al fine di aumentare la conoscenza dei meccanismi di resistenza 
e di ottenere molecole sempre più efficaci; tuttavia la comparsa di resistenze agli antibiotici è al 
momento più veloce dello sviluppo di nuove molecole e la comparsa di fenomeni di resistenza è stata 
osservata dopo l'introduzione di ciascuna nuova classe di antibiotici (Livermore, 2012). 
In Europa gli antimicrobici utilizzati negli animali da produzione e nella medicina umana sono spesso 
gli stessi, o appartenenti alle stesse classi, e la resistenza agli antibiotici è diventata nel tempo un 
problema incombente di salute pubblica. La resistenza agli antibiotici e la selezione di popolazioni di 
batteri resistenti ad uno o più farmaci sono infatti un effetto indesiderato, e difficilmente evitabile, 
conseguente all’uso degli antibiotici stessi (EFSA, 2015a). In medicina veterinaria il problema 
dell’antibioticoresistenza assume un duplice aspetto. Da un lato troviamo infatti la possibilità o 
meglio l’impossibilità del trattamento delle malattie negli animali, dall’altro abbiamo invece un 
rischio per l’uomo. La potenziale minaccia per la salute umana derivante dall’uso inappropriato di 
antibiotici negli animali destinati alla produzione di alimenti risiede nel fatto che microrganismi 
patogeni resistenti possano essere ampiamente diffusi nell’ambiente e negli alimenti ed entrino a 
contatto con l’uomo. Inoltre alcuni batteri commensali del bestiame sono frequentemente presenti 
nei prodotti destinati al consumo e possono servire da serbatoi di geni di resistenza che potrebbero 
potenzialmente essere trasferiti a organismi patogeni (Landers et al., 2012). 
A fronte di questo crescente problema, per cercare di limitare almeno in parte l’uso incontrollato 
degli antibiotici, sono stati intrapresi nel corso degli ultimi anni diversi interventi. A partire dalla 
seconda metà degli anni ’90 del secolo scorso è stato vietato, in tutta la Comunità Europea, l’utilizzo 
negli animali di alcuni antibiotici ampiamente utilizzate nella terapia umana, o utilizzati come farmaci 
di ultima scelta nel trattamento di particolari infezioni. Sempre in quest’ottica, la Comunità Europea 
ha vietato, a partire dal 1° gennaio 2006, l’uso di antibiotici ai fini non terapeutici cioè come auxinici 
e promotori di crescita (regolamento Ce 1831/2003) (Zavanella, 2001; Graziani et al., 2005). 
Sono ormai noti molti fattori che favoriscono la resistenza agli antibiotici, sia legati all'esposizione a 
composti antibiotici che determinano una selezione delle popolazioni resistenti, sia dovuti alle 
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normali mutazioni genetiche nelle popolazioni batteriche. Tali mutazioni possono inoltre essere 
trasferite ad altri batteri, con conseguente proliferazione del tratto di resistenza (Landers et al., 
2012). Alla base dell’elevata diffusione dell’antibioticoresistenza vi è infatti il meccanismo del 
trasferimento orizzontale dei geni che conferiscono resistenza tra batteri dello stesso genere o di 
generi differenti. Il trasferimento avviene attraverso plasmidi, trasposoni e integroni che codificano 
per i geni di resistenza (cassette geniche). L’associazione tra cassetta genica e integrone ha acquisito 
nel tempo sempre maggiore importanza, soprattutto in relazione alla diffusione della multi-
resistenza, resistenza contemporanea a più antibiotici di diverse classi (Graziani et al., 2005). 
 
Per quanto riguarda le Enterobacteriaceae, la diffusione di fenomeni di resistenza sta complicando il 
trattamento di gravi infezioni, fra cui quelle di origine nosocomiale, e sta minacciando di creare 
specie resistenti a tutti gli agenti attualmente disponibili (Paterso, 2006). 
Il fenomeno della resistenza e della multi-resistenza è molto frequente anche in Salmonella. Il 
problema della multi-resistenza viene infatti osservato in molti sierotipi e in particolare in ceppi di S. 
ser. Typhimurium, che presentano frequentemente resistenza a quattro o più antibiotici tra cui 
ampicillina, tetraciclina, sulfonamidi, spesso associati a resistenza verso fluorochinoloni, in 
particolare ciprofloxacina, enrofloxacina e acido nalidixico, ma anche a sulfametoxazolo-
trimethoprim, cloramfenicolo, nitrofurantoina, streptomicina (Zavanella, 2001; Pezzella et al., 2004; 
Graziani et al., 2005; Antunes et al., 2006; Rayamajhi et al., 2008;). 
 
A livello Europeo, gli ultimi dati indicano che il 44,2% degli isolati di Salmonella spp. di origine umana 
risultano sensibili a tutte le classi di farmaci testate, ma con delle notevoli differenze fra i vari Stati 
Membri (Figura 20). Da questo consegue che più della metà degli isolati sono resistenti ad almeno 
una classe di antibiotici, con alcuni rari casi di isolati resistenti a tutte le classi antibiotiche testate. 
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Figura 20: Antibiotico-resistenza in Salmonella in UE nel 2013: sensibilità o resistenza a una/otto classi di 
antibiotici in isolati da casi umani (EFSA, 2015a). 
 
Per quanto riguarda gli antibiotici per i quali sono stati descritti i più alti valori di resistenza in isolati 
di Salmonella spp. di origine umana in Europa, ma anche in Italia, traviamo l’ampicillina, i sulfamidici 
e la tetraciclina (Tabella 3) (EFSA, 2015a). 
 
Antibiotico Percentuale isolati resistenti Italia EU 
Ampicillina 55,20 36,10 
Cefotaxime 1,00 1,40 
Chloramphenicolo 4,90 6,80 
Ciprofloxacina 4,50 3,80 
Gentamicina 1,60 4,80 
Acido Nalidixico 11,80 14,40 
Sulfonamidi 55,50 35,70 
Tetracicline 56,30 34,50 
Trimethoprim – 5,10 
Trimethoprim-sulfamidici 5,20 8,30 
Tabella 3: Antibiotico-resistenza in Salmonella in Italia e UE nel 2013: percentuale di isolati da casi umani 
resistenti ai più comuni antibiotici saggiati (EFSA, 2015a). 
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In base a quanto riportato dall’EFSA (EFSA, 2015a) in merito all’antibioticoresistenza nelle salmonelle 
di origine animale, è possibile notare che i risultati ottenuti rispecchiano più o meno quanto 
riscontrato nell’uomo. In particolare si nota, sia a livello comunitario che italiano, una notevole 
resistenza per ampicillina, sulfonamidi e tetraciclina negli isolati provenienti dalle principali categorie 
di animali analizzate (pollo, tacchino, maiale e bovino) (Tabella 4). 
Per quanto riguarda, più nel dettaglio, la situazione italiana, i report ufficiali Enter-Vet (Enter-Vet, 
2012) riportano che gli antibiotici verso cui è registrata più frequentemente resistenza sono 
tetraciclina, ampicillina e sulfonamidi, ma anche streptomicina; sono inoltre costantemente 
riscontare elevate percentuali di isolati sensibili a colistina, gentamicina, cefotaxime, ciprofloxacina, 
ceftazidime ed enrofloxacina. 
 
Antibiotico 
Percentuale isolati resistenti 
Pollo Tacchino Maiale Bovini 
Italia UE Italia UE Italia UE Italia UE 
Ampicillina 23,5 18,7 64,0 48,1 60,7 51,7 40,0 37,4 
Cefotaxime 6,7 5,4 0,0 0,5 4,5 1,2 0,0 0,0 
Chloramphenicolo 2,0 7,1 2,0 11,8 11,2 14,0 20,0 9,7 
Ciprofloxacina 27,0 42,0 24,0 55,0 10,1 6,3 12,0 7,9 
Gentamicina 2,0 5,9 38,0 8,8 4,5 3,7 16,0 3,5 
Acido Nalidixico 25,6 38,4 16,0 41,1 6,7 3,2 8,0 6,6 
Sulfonamidi 14,2 35,5 54,0 52,8 66,3 55,7 52,0 43,2 
Tetracicline 25,3 31,9 92,0 64,1 62,9 55,8 48,0 38,3 
Tabella 4: Antibiotico-resistenza in Salmonella in Italia e UE nel 2013: percentuale di isolati da animali resistenti 
ai più comuni antibiotici saggiati (EFSA, 2015a). 
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3. SCOPO DEL LAVORO 
 
 
Tenendo conto dell’epidemiologia delle salmonellosi e delle specie animali maggiormente coinvolte, 
quali fonti di infezione, in episodi di tossinfezione alimentare da salmonelle, sono stati studiati ceppi 
di Salmonella provenienti dalla filiera avicola e da quella suinicola. 
 
Dopo aver collezionato 82 ceppi appartenenti ad un totale di 13 sierotipi, sono stati selezionati 42 
isolati da sottoporre alle indagini sullo studio delle caratteristiche di patogenicità. Tale selezione si è 
basata sull’esecuzione dell’elettroforesi in campo pulsato (PFGE) che ha permesso di individuare, 
all’interno di ogni sierotipo, i ceppi uguali, appartenetti cioè allo stesso pulsotipo. In tal modo sono 
stati inclusi nello studio solo stipiti unici per ogni sierotipo. 
 
Al fine di valutare la patogenicità dei ceppi e il conseguente rischio che possano determinare 
infezione più o meno gravi nell’uomo e negli animali, sono stati valutati diversi aspetti, con 
metodiche sia fenotipiche che genotipiche. 
Il primo aspetto preso in considerazione è stata la capacità di superare l’ambiente ostile 
rappresentato dallo stomaco, e quindi di giungere a livello intestinale, sede di infezione locale, ma 
anche punto di ingresso per la diffusione sistemica. 
In seguito si è proceduto a verificare l’eventuale presenza di alcuni geni di virulenza. Sono stati presi 
in considerazione geni cromosomiali, plasmidici e fagici. Sono stati inclusi nello studio geni che 
codificano per fattori utili all’infezione intestinale e fattori favorenti la diffusione sistemica. 
Infine è stata saggiata la resistenza agli antibiotici, in quanto tale caratteristica rappresenta, per le 
salmonelle, un vantaggio per la sopravvivenza, diffusione e possibilità di determinare malattia. 
 
Sulla base dei risultati ottenuti si è cercato di individuare se esistono differenze fra gli isolati in 
relazione al sierotipo e alla specie animale di provenienza. 
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4. MATERIALI E METODI 
 
 
Isolamenti batterici 
 
Presso il Laboratorio di Malattie Infettive del Dipartimento di Scienze Veterinarie dell’Università di 
Pisa, a partire dal 01/01/2013 fino al 31/10/2014, sono stati sottoposti ad indagine batteriologica 
volta alla ricerca di Salmonella spp. 694 campioni di feci di polli e suini. Per quanto riguarda i 
campioni di avicoli, essi sono stati raccolti per mezzo di tampone cloacale; i campioni raccolti da 
galline ovaiole sono stati collezioni in allevamenti rurali di dimensioni medio-piccole (20-50 animali), 
mentre i campioni dai broiler sono stati prelevati, sempre con tampone cloacale, da animali 
regolarmente macellati e destinati al consumo, in sede di macellazione prima dell’eviscerazione. 
I campioni di suini sono stati raccolti a mezzo di tampone rettale da animali regolarmente macellati e 
destinati al consumo, in sede di macellazione immediatamente dopo la iugulazione. 
Il numero di campioni sottoposti a indagine nei due anni di studio e le categorie di animali da cui 
sono stati prelevati vengono riportati nella Tabella 5. Tutti i campioni inclusi nell’indagine 
provengono dal territorio regionale. 
 
Categoria di animale Tipo di campione N° I Anno II Anno 
Galline ovaiole Tampone cloacale 148 21 
Broiler Tampone cloacale 70 77 
Suini Tampone rettale 26 352 
Totale per anno 244 450 
Totale generale 694 
Tabella 5: numero di campioni sottoposto ad indagine batteriologica. 
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I campioni sono stati analizzati seguendo il protocollo in uso presso il Laboratorio di Malattie Infettive 
(F 13i3.1): 
 Pre-arricchimento non selettivo: semina del campione in 10 ml di Acqua Peptonata 
Tamponata (OXOID, Milano) e incubazione a 37°C per 24 ore; 
 Arricchimento selettivo: trasferimento di 1 ml di brodo- coltura in 10 ml di Selenite Broth 
(Biolife, Milano) e di 0,1 ml in 10 ml di Rappaport Vassiliadis Broth (OXOID), incubazione a 
42°C per 24 ore; 
 Semina su terreni solidi selettivi e differenziali: semina per strisciamento di un’ ansata da 
entrambi i brodi di arricchimento su entrambi i seguenti terreni, Salmonella-Shigella Agar 
(Biolife) e Brilliant Green Agar (OXOID), incubazione a 37°C per 24 ore; 
 Caratterizzazione biochimica delle colonie tipiche: semina per infissione di una colonia pura 
su Triple Sugar Iron Agar (TSI) (OXOID) e incubazione a 37°C per 24 ore; in caso di profilo 
tipico per Salmonella su TSI, conferma con test dell’ureasi in Urease Broth (OXOID) e test 
ONPG con ONPG Disc (OXOID); 
 Conferma sierologica: test di agglutinazione rapida su vetrino con antisieri polivalenti OMA, 
OMB, OMC (Bio-Rad, Milano). 
Tutti gli isolati, dopo essere stati controllati per la loro purezza, sono stati seminati in Brain Heart 
Infusion Broth (OXOID), incubati a 37°C per 24 ore e, previa aggiunta di glicerolo al 30%, congelati a   
-80°C per le successive analisi. A ogni isolato è stato assegnato un numero progressivo della 
ceppoteca del Laboratorio.  
Tutti gli isolati sono stati inviati alla sezione di Roma dell’IZS del Lazio e della Toscana per la 
sierotipizzazione. 
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Altri isolati di Salmonella spp. inclusi nello studio 
 
Quattordici isolati batterici riconducibili al genere Salmonella, provenienti dalla filiera suinicola o 
avicola, presenti nella ceppoteca del Laboratorio di Malattie Infettive sono stati inseriti nel presente 
studio. Di questi, due provenivano da avicoli e appartenevano uno al sierotipo Typhimurium e uno al 
sierotipo Thompson. Gli altri, rispettivamente 3 S. ser Derby, 1 S. ser Mbandaka, 3 S. ser 
Typhimurium, 1 S. ser Give, 1 S. ser. Livingstone, 1 S. ser. Infantis, 1 S. ser. Choleraesuis e 1 S. ser. 
Kapemba, erano stati isolati da suini. 
Trentatré isolati di Salmonella spp., di cui 11 appartenenti al sierotipo Typhimurium, 19 al sierotipo 
Enteritidis, compresi due ceppi vaccinali, e 3 appartenenti alla variante monofasica del sierotipo 
Typhimurium collezionati dalla sezione di Forlì dell’IZS della Lombardia e dell’Emilia Romagna a 
partire da campioni di origine avicola, sono stati analogamente inclusi nel presente lavoro. 
 
Scelta degli isolati da sottoporre ad analisi: PFGE 
 
Tutti gli isolati batterici sono stati sottoposti ad analisi molecolare attraverso l’elettroforesi in campo 
pulsato (PFGE), per individuare e selezionare i diversi pulsotipi da sottoporre alle successive analisi. 
Gli isolati, suddivisi per sierotipo, sono stati tipizzati seguendo il protocollo standard adottato dal 
network di sorveglianza molecolare PulseNet che agisce a livello internazionale (Ribot et al., 2006; 
PulseNet, 2009) con alcune modifiche: 
1) Preparazione delle “Plugs” e lisi delle cellule batteriche: 
 Seminare un isolato batterico su Plate Count Agar (OXOID) e incubare a 37°C per 24 ore; 
 Preparare una sospensione batterica in Cell Suspension Buffer (100 mM Tris:, 100 mM EDTA, 
pH 8.0) (CBS) a una densità ottica compresa tra 1,3 e 1,5 a 600 nm; 
 A 200 µl di sospensione batterica aggiungere 10 µl di Proteinasi K (20 mg/ml) (Qiagen, GmbH, 
Hilden, Germania), mescolare con 200 µl di SDS/Agarosio SeaKem Gold 1% in TE Buffer (10 
mM Tris, 1 mM EDTA, pH 8.0) mantenuto alla temperatura di 50°C e, dopo aver mescolato, 
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deporre 200 µl di soluzione in due pozzetti di un “plug mold” (moduli/stampi forma Plugs) 
(Bio-Rad); 
 Inserire due Plugs così ottenute, dopo averle fatte solidificare, in Falcon da 50 ml e 
aggiungere 2 ml di soluzione di lisi (50 mM Tris, 50 mM EDTA, pH 8.0 + 1% Sarcosyl + 
Proteinasi K 0.1 mg/ml,), incubare in agitazione a 54°C per 2 ore; 
 Eliminare la soluzione di lisi, eseguire un lavaggio con acqua distillata sterile in agitazione a 
50°C per 10 minuti e poi eseguire 4 lavaggi con TE in agitazione a 50°C per 15 minuti; 
 Tagliare ciascuna Plug in modo da ottenere 8 mini-plugs e quindi porle in TE a 4°C. 
2) Digestione enzimatica e corsa: 
 Porre una micro-plug in 100 µl di soluzione di digestione (Acqua sterile 88 µl, Tampone H 10X 
10 µl, BSA (1 mg/ml) 1 µl, Enzima XbaI (20 U/µl) (New England Biolabs, Ipswich 
Massachusetts, U.S.A.) 2 µl e incubare a 37°C per 5 ore; 
 Inserire la micro-plug nei pozzetti di un gel di agarosio SeaKem Gold all’1%, sigillare i pozzetti 
con il medesimo gel e lasciare solidificare; 
 Inserire il gel nella cella di corsa per PFGE, impostare i seguenti parametri: Volts/cm = 6, 
reorientating angle = 120, tempo iniziale 2 secondi, tempo finale 64 secondi, tempo di 
migrazione 20 ore e dare il via alla corsa; 
3) Lettura del gel e interpretazione dei risultati: 
 Mettere il gel a colorare in una soluzione di Bromuro di Etidio 1mM per 20-30 minuti, quindi 
lavare il gel con acqua distillata; 
 Osservare e fotografare il gel su un trans-illuminatore UV; 
 Analizzare il gel e i profili degli isolati seguendo le linee guida descritte da Tenover e 
collaboratori (Tenover et al., 1995) e riviste recentemente da van Belkum e collaboratori 
(van Belkum et al., 2007). 
Il ceppo di Salmonella enterica sierotipo Braenderup H9812 è stato usato come marker molecolare. 
Gli isolati appartenenti a pulsotipi distinti all’interno dei vari sierotipi sono stati inclusi nello studio e 
sottoposti alle successive analisi. 
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Resistenza costitutiva e inducibile all’acidità gastrica 
 
Al fine di valutare l’espressione fenotipica della resistenza all’acidità gastrica, sia costitutiva che 
indotta, è stato adottato il protocollo proposto da Xia et al. (2009). 
Per questa prova sono stati impiegati i seguenti terreni: 
 Luria Bertani Broth (LB): Peptone 10 g (Oxoid), Yeast extract 5 g (Oxoid), NaCl (Sigma, Milano) 
5 g, dH2O: 1000 ml; 
 Luria Bertani Agar (LB Agar): LB con l’aggiunta di 15 g/l di Agar Bios Special LL (Biolife); 
 LB-MOPS: LB con l’aggiunta di Morpholinepropanesulfonic acid (Sigma) 100 mM, 
standardizzato a pH 8,0; 
 LB-MES: LB con l’aggiunta di Morpholineethanesulfonic acid (Sigma) 100 mM, standardizzato 
a pH 5,5; 
 Synthetic Gastric Juice (SGJ): Peptone 8,3 g, Glucosio 3,5 g, NaCl 2,05 g, KH2PO4 0,6 g, CaCl2 
0,11 g, KCl 0,37 g, Sali biliari 0,05 g, Lisozima 0,1 g, Pepsina 13.3 mg (0,0133 g), dH2O 1000 
mL; il pH è stato portato a valori compresi fra 2 e 3 con una soluzione 6 N di HCl; lisozima e 
pepsina sono stati addizionati immediatamente prima dell’esecuzione della prova previa 
filtrazione, gli altri costituenti sono stati preparati in precedenza e sterilizzati in autoclave. 
La prova di laboratorio è stata eseguita come segue: 
 Semina di un isolato batterico su LB Agar e incubazione a 37°C per 24 ore; 
 Semina di un’ansata di coltura batterica in 2 ml di LB e incubazione a 37°C per 6 ore; 
 Semina di 0,1 ml di brodocoltura rispettivamente in 2 ml di LB-MOPS e LB-MES e incubazione 
a 37°C overnight; 
 Diluizione 1:200 delle brodocolture in SGJ preriscaldato a 37°C; 
 Esecuzione di diluizioni scalari in base dieci in Phosphate Buffered Saline (PBS, pH 7,3) e 
semina su LB Agar per determinare il numero iniziale di cellule batteriche; 
 Incubazione in bagnomaria a 37°C per 2 ore; 
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 Esecuzione di diluizioni scalari in base dieci in PBS e semina su LB Agar per determinare il 
numero di cellule batteriche sopravvissute. 
Il risultato è stato espresso come percentuale di cellule sopravvissute dopo due ore di incubazione: 
Percentuale cellule sopravvissute = (N° di cellule finali/N° di cellule iniziali)*100 
Per ogni isolato sono stati eseguiti 2 replicati. 
 
Ricerca di geni di virulenza 
 
Nel presente lavoro sono stati cercati, a mezzo di PCR (Polymerase Chain Reaction) alcuni fra i 
principali geni di virulenza non conservati nel genere Salmonella. Tutte le PCR sono state eseguite 
singolarmente e si è proceduto come segue: 
1) Estrazione del DNA 
 Semina su LB Agar di un isolato batterico e incubazione a 37°C per 24 ore; 
 Sospensione di 2-3 colonie batteriche in 100 μl di ddH2O; 
 Estrazione del DNA per bollitura a 100 °C per 15 minuti; 
 Raffreddamento a temperatura ambiente e centrifugazione a 5000 rpm per 1 minuto; 
2) PCR, corsa elettroforetica e visualizzazione dei risultati: 
 Allestimento della soluzione di PCR così composta: volume di reazione 50 μl contenenti 25 μl 
di HotStarTaq Master Mix (Qiagen) 0,5 μM di ciascun primer, 3 μl di DNA e ddH2O per 
portare a volume; 
 Amplificazione del DNA mediante PCR in terrmociclatore automatico (Gene-Amp PCR System 
2700, Perkin–Elmer, Norwalk, Connecticut, USA), impostando cicli specifici per ciascuna 
coppia di primers come descritto di seguito; 
 Elettroforesi del prodotto di PCR su gel di agarosio al 1,5%, a 100V per 50 minuti; 
 Osservazione e lettura dei risultati con trans illuminatore UV. 
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Come marker molecolare è stato usato il GelPilot 100 bp Plus Ladder (Qiagen). 
Per quanto riguarda i geni cromosomiali sono stati ricercati: mgtC e rhuM, che fanno parte della SPI3 
e pipB e sopB collocati invece sulla SPI5.  
Il protocollo di PCR seguito è quello riportato da Bhowmick et al. (2011), per quanto riguarda i geni 
mgtC, rhuM e pipB:  
 Denaturazione iniziale a 95°C per 5 minuti, seguita da 35 cicli cosi strutturati: 95°C per 1 
minuto, temperatura di annealing specifica per 1 minuto, 72°C per 1 minuto ai quali a fatto 
seguito un’estensione finale a 72°C per 5 minuti;  
 Per i geni mgtC e pipB la temperatura di annealing è di 50°C, mentre per il gene rhuM è di 
55°C.  
La presenza del gene sopB è stata messa in evidenza seguendo il protocollo descritto da Huehn et al. 
(2010): 
 95°C per 5 minuti; 30 cicli di: 95°C per 30 secondi, 58°C per 30 secondi, e 72°C per 30 secondi; 
step finale a 72°C per 5 minuti. 
Per rilevare la presenza e caratterizzare il plasmide di virulenza spv sono stati ricercati il gene 
regolatore spvR e i due geni effettori spvC e spvB.  
Per i geni spvR e spvC il protocollo impiegato è stato il seguente:  
 94°C per 5 minuti; 30 cicli: 94°C per 1 minuto, 55°C per 1 minuto, 72°C per 1 minuto seguiti 
da un ciclo a 72°C di 5 minuti (Parvathi et al., 2011).  
Per il gene spvB il protocollo è stato:  
 95°C per 5 minuti; 25 cicli: 94°C per 30 secondi, 66,5°C per 30 secondi, 72°C per 2 minuti; 
72°C per 10 minuti (Skyberg et al., 2006). 
I geni fagici su cui si è concentrata la presente indagine sono stati gipA, sodCI e sopE. 
Il protocollo di PCR per i geni sodCI e sopE è il seguente: 
 95°C per 5 minuti; 30 cicli: 95°C per 40 secondi, 55°C per 45 secondi, 72°C per 1 minuto; 
infine 72°C per 10 minuti (Karasova et al., 2009). 
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Per il gene gipA si è proceduto come segue:  
 95°C per 5 minuti; 30 cicli di: 95°C per 30 secondi, 58°C per 30 secondi, e 72°C per 30 secondi; 
72°C per 5 minuti (Huehn et al., 2010). 
Nella Tabella 6 sono riportati i primers e relativi prodotti attesi della PCR impiegati in questo lavoro. 
 
Gene Primers Prodotto atteso (pb) Riferimento bibliografico Nome Sequenza (5’→3’) 
mgtC mgtCF CATCGGCTGTACCCGACTAT 196 
Bhowmick et al., 2011 
mgtCR CAGCACGCTGATGAATGAGT 
pipB pipBF AATATCGGATGGGGGAAAAG 230 pipBR AACCTGACTCACGCAGACCT 
rhuM rhuMF CATCGGCTGTACCCGACTAT 222 rhuMR CAGCACGCTGATGAATGAGT 
sopB sopBF TCAGAAGRCGTCTAACCACTC 517 Huehn et al., 2010 sopBR TACCGTCCTCATGCACACTC 
spvR spvRF GCAGTGCGTGATCTGTTGAT 202 Parvathi et al., 2011 
spvRR TTTCATGAGGGGGCTAAAAA 
spvC spvCF AATTTGCCGGTGACAAGTTC 235 spvCR CGTGTCTTGTGGAGAAACGA 
spvB spvBF CTATCAGCCCCGCACGGAGAGCAGTTTTTA 717 Skyberg et al., 2006 spvBR GGAGGAGGCGGTGGCGGTGGCATCATA 
gipA gipAF ACGACTGAGCAGGCTGAG 421 Huehn et al., 2010 gipAR TTGGAAATGGTGACGGTAGAC 
sodCI sodCIF TATCGGAGTAATTGTCACCG 465 Karasova et al., 2009 
sodCIR ACAATATTGTCGCTGGTAGC 
sopE sopEF AATTCATCAATCAGATGGAC 869 sopER TCATATTAATCAGGAAGAGG 
Tabella 6: Primers e prodotti attesi dei vari protocolli PCR impiegati. 
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Valutazione della resistenza agli antibiotici 
 
Gli isolati di Salmonella spp. sono stati sottoposti a test di sensibilità agli antibiotici con il metodo 
Kirby Bauer della diffusione su piastra (CLSI M02-A11, 2012). Brevemente: 
 
 Allestire partendo da una coltura fresca una sospensione batterica alla concentrazione 0,5 di 
McFarland in fisiologica sterile, 
 Seminare per strisciamento con un tampone sterile l’intera superficie di più piastre di 
Mueller Hinton Agar (Oxoid), 
 Disporre su ogni piastra un numero tale di dischetti contenenti antibiotici diversi (Oxoid) tale 
che gli eventuali aloni di inibizione di crescita non si possano sovrapporre, 
 Incubare a 37°C per 24 ore, 
 Leggere i risultati misurando gli aloni di inibizione di crescita. 
 
La Tabella 7 riporta i 21 antibiotici utilizzati, le concentrazioni dei vari principi attivi contenute in ogni 
dischetto e i relativi aloni di inibizione. Come valori interpretativi degli aloni di inibizione sono stati 
utilizzati quelli indicati nel report Enter-Vet (Enter-Vet, 2012) e da “The European Committee on 
Antimicrobial Susceptibility Testing” (EUCAST, 2012), tranne che per l’amikacina, per la quale si è 
preso in considerazione quanto riportato da Lynne et al. (2009), per il florfenicolo, utilizzando i valori 
suggeriti da Rayamajhi et al. (2008), e per la tigeciclina, per la quale sono stati utilizzati i valori 
indicati da Brown e Traczewski (2007). 
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Classi antibiotici Antibiotico (μg per dischetto) Sigla 
Alone di inibizione (mm) R MS S 
Chinoloni 
Ac. Nalidixico (2) NA ≤13 14-18 ≥19 
Ciprofloxacina (5) CIP ≤15 16-20 ≥21 
Enrofloxacina () ENR ≤16 17-22 ≥23 
Penicilline Ampicillina (10) AMP ≤13 14-16 ≥17 Amoxi./Ac. Clav. (30) AMC ≤13 14-17 ≥18 
Cefalosporine 
Cefotaxime (30) CTX ≤14 15-22 ≥23 
Cefalotina (30) KF ≤14 15-17 ≥18 
Ceftazidime (30) CAZ ≤14 15-17 ≥18 
Aminoglicosidi 
Gentamicina (10) CN ≤12 13-14 ≥15 
Kanamicina (30) K ≤13 14-17 ≥18 
Streptomicina (10) S ≤11 12-14 ≥15 
Amikacina (30) AK ≤14 15-16 ≥17 
Tobramicina (10) TOB ≤13 14-15 ≥16 
Tetracicline Tetraciclina (30) TE ≤14 15-18 ≥19 Tigeciclina (15) TGC ≤14 15-18 ≥19 
Sulfonamidi- Trimethoprim 
Sulfonamidi (300) S3 ≤12 13-16 ≥17 
Trimethoprim (5) W ≤15 16-17 ≥18 
Sulfametoxazolo/Trimethoprim (25) SXT ≤10 11-15 ≥16 
Altro 
Colistina (10) CT ≤8 9-10 ≥11 
Nitrofurantoina (300) F ≤14 15-16 ≥17 
Cloramfenicolo (30) C ≤12 13-17 ≥18 
Florfenicolo (30) FFC ≤14 15-18 ≥19 
Tabella 7: Antibiotici testati e relativi aloni di inibizione. R = resistente; MS = mediamente sensibile; S = 
sensibile. 
 
 
Analisi statistica 
 
I risultati ottenuti sono stati analizzati con il test del χ2 o con il test t di Student a due vie, con un 
livello di significatività fissato a p≤0,05. 
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5. RISULTATI 
 
 
Isolamenti batterici 
 
Dai 694 campioni sottoposti ad analisi, è stato possibile isolare 35 (5,04%) ceppi riconducibili al 
genere Salmonella. Di questi, uno è stato isolato da una gallina ovaiola nel corso del primo anno di 
indagine. I restanti isolati sono stati ottenuti durante il secondo anno di attività (01/11/2013-
31/10/2014), 8 da tamponi cloacali prelevati da broiler e 26 da tamponi rettali prelevati da suini in 
sede di macellazione. La Tabella 8 riporta i campioni analizzati e quelli risultati positivi, distinti per 
categoria di animale e anno di isolamento. 
 
Categoria di animale Tipo di campione N° Esaminati N° Positivi I Anno II Anno Totale I Anno II Anno Totale Galline Ovaiole Tampone cloacale 148 21 169 1 0 1 Broiler Tampone cloacale 70 77 147 0 8 8 
Suini Tampone rettale 26 352 378 0 26 26 
Totale 244 450 694 1 34 35 
Tabella 8: Campioni esaminati e esito delle analisi batteriologiche. 
 
La sierotipizzazione ha rilevato che l’isolato proveniente dal campione di gallina ovaiola appartiene al 
sierotipo Typhimurium. Gli 8 isolati ottenuti da broiler corrispondono tutti a S. ser. Infantis. 
Infine dai campioni di suini sono state isolate 1 S. ser. Veneziana, 1 Salmonella appartenente al 
gruppo O:4 di cui non è stata possibile la sierotipizzazione, 2 S. ser Infantis, 6 S. ser. Kapemba e 16 S. 
ser. Derby. 
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Pulsed-field gel electrophoresis (PFGE) 
 
Tutti gli 82 isolati collezionati, raggruppati per sierotipo, sono stati sottoposti a PFGE. Dai risultati 
dell’indagine molecolare è emerso che le 19 salmonelle appartenenti al sierotipo Derby 
presentavano 5 profili distinti. Per quanto riguarda S. ser Enteritidis è stato possibile distinguere 9 
pulsotipi distinti. Tutte e 8 le S. ser Infantis isolate dai broiler sono risultate identiche, mentre le 3 
provenienti da campioni di suino hanno mostrato 3 profili distinti. I 3 isolati della variante 
Monofasica del sierotipo Typhimurium sono risultati appartenere a 2 pulsotipi distinti. Infine è stato 
possibile distinguere 13 diversi profili genetici per la S. ser. Typhimurium. Non è stato possibile 
caratterizzare con la PFGE le 7 S. ser. Kapemba; due isolati sono quindi stati selezionati in base alla 
loro provenienza. 
Quindi sulla base dei risultati ottenuti con la PFGE, 42 isolati di Salmonella spp., appartenenti a 
sierotipi e pulsotipi diversi, sono stati selezionati per essere sottoposti alle successivi analisi di 
caratterizzazione (Tabella 9). 
 
Riferimento Anno di Isolamento Specie animale Sierotipo Profilo PFGE 
S99 2005 Suino Choleraesuis NE 
S29 2011 Suino Derby SDERXB.0001 
S34 2011 Suino Derby SDERXB.0002 
S76 2000 Suino Derby SDERXB.0003 
S179 2014 Suino Derby SDERXB.0004 
S180 2014 Suino Derby SDERXB.0004 
S181 2014 Suino Derby SDERXB.0004 
S182 2014 Suino Derby SDERXB.0004 
S183 2014 Suino Derby SDERXB.0004 
S193 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S195 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S196 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S197 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S199 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S200 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S201 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S202 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S204 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S205 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
57 
 
S206 2014 Suino Derby SDERXB.0005 
S217 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0001 
S218 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0002 
S219 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0003 
S220 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0004 
S221 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S222 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S223 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0004 
S224 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S225 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S226 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S227 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S228 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0004 
S229 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0004 
S231 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S232 2014 Pollo Enteritidis SENTXB0007 
S233 2013 Pollo Enteritidis SENTXB0008 
S234 2012 Pollo Enteritidis SENTXB0009 
S235 2011 Pollo Enteritidis SENTXB0005 
S236 2011 Pollo Enteritidis SENTXB0010 
S79 2000 Suino Give NE 
S203 2014 Suino Gruppo 4 NE 
S82 2000 Suino Infantis SINFXB.0001 
S177 2013 Suino Infantis SINFXB.0004 
S192 2014 Suino Infantis SINFXB.0003 
S207 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S208 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S209 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S210 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S211 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S212 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S213 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S214 2014 Pollo Infantis SINFXB.0002 
S169 2012 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S184 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S185 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S186 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S187 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S188 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S189 2014 Suino Kapemba Non tipizzabile 
S80 2000 Suino Livingston NE 
S77 1999 Suino Mbandaka SMBNXB.0002 
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S239 2013 Pollo Monofasica SMNFXB.0004 
S242 2013 Pollo Monofasica SMNFXB.0004 
S244 2013 Pollo Monofasica SMNFXB.0005 
S111 2011 Pollo Thompson STOM.0001 
S28 2010 Pollo Typhimurium STYMXB.0002 
S78 1999 Suino Typhimurium STYMXB.0004 
S83 1999 Suino Typhimurium STYMXB.0005 
S100 2005 Suino Typhimurium STYMXB.0001 
S176 2013 Pollo Typhimurium STYMXB.0009 
S240 2013 Pollo Typhimurium STYMXB.0010 
S241 2013 Pollo Typhimurium STYMXB.0011 
S243 2013 Pollo Typhimurium STYMXB.0011 
S245 2013 Pollo Typhimurium STYMXB.0012 
S250 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0013 
S251 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0014 
S252 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0015 
S258 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0016 
S259 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0016 
S260 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0016 
S261 2014 Pollo Typhimurium STYMXB.0017 
S198 2014 Suino Veneziana NE 
Tabella 9: Isolati di Salmonella enterica subsp. enterica esaminati con PFGE; di essi sono riportati,  anno di 
isolamento, specie animale di provenienza, sierotipo e pulso tipo; in grigio gli isolati selezionati per lo studio; 
NE = Non effettuato. 
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Resistenza costitutiva e inducibile all’acidità gastrica 
 
Di seguito vengono riportati i risultati relativi alle prove di resistenza all’acidità gastrica, costitutiva e 
inducibile. Ciascun isolato è stato considerato resistente qualora presentasse delle percentuali di 
sopravvivenza maggiori o uguali a 1. 
Nove dei quarantadue isolati (21,42%) hanno dato risultati negativi nei test di valutazione della 
resistenza all’acidità gastrica sia in condizioni normali che dopo stimolazione. In particolare in 2 
isolati (4,76%) si osservata una sopravvivenza dello 0% con entrambi i test, 2 isolati (4,76%) hanno 
presentato una resistenza costitutiva all’acidità gastrica dello 0% e una resistenza inducibile 
compresa fra lo 0 e l’1% e infine 5 (11.9%) isolati hanno mostrato una resistenza sia indotta che 
costitutiva con percentuali di sopravvivenza inferiori all’1%. 
Dieci dei quarantadue isolati (23,8%) testati presentavano solo resistenza inducibile, mentre i restanti 
23 isolati (54,76%) hanno dato esiti positivi in entrambi i tipi di test, come riportato nella Tabella 10. 
 
Tipo di resistenza all’acidità gastrica N° Isolati 
Nessuna 9 
Inducibile 10 
Costitutiva e Inducibile 23 
Tabella 10: Numero di isolati in relazione ai diversi tipi di resistenza all’acidità gastrica osservati. 
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Analizzando i risultati ottenuti raggruppando gli isolati in base al sierotipo, possiamo vedere che per 
quanto riguarda i 5 isolati di S. ser. Derby solo 1 non ha mostrato resistenza all’acidità gastrica, con 
percentuali di sopravvivenza inferiori all’1%. I restanti 4 isolati invece presentavano sia una resistenza 
costitutiva che inducibile, con percentuali di sopravvivenza in quest’ultima prova sempre molto 
superiori alla precedente. Un isolato (S179) ha mostrato una notevole resistenza all’acidità dopo 
stimolazione della stessa con percentuali di sopravvivenza superiori al 60% (Tabella 11). 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S29 Suino 2011 1,31 0,88 10,15 3,18 
S34 Suino 2011 4,39 1,87 10,87 2,11 
S76 Suino 2000 0,00 0,00 0,51 0,52 
S179 Suino 2014 2,95 1,06 64,20 2,81 
S193 Suino 2014 6,02 5,47 39,44 12,53 
Tabella 11: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Derby; DS = deviazione 
standard. 
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Nella Tabella 12 sono riportati i risultati relativi alle prove di resistenza all’acidità relativi agli isolati di 
S. ser. Enteritidis. Dei 9 isolati testati 3 hanno mostrato percentuali di sopravvivenza inferiori all’1%. 
Tre isolati presentavano una resistenza inducibile, ma non costitutiva. I restanti 3 isolati infine sono 
risultati resistenti all’acidità gastrica in entrambi i tipi di test; in particolare due di essi presentavano 
percentuali di resistenza indotta superiori rispettivamente al 40 e al 70%. Un isolato ha mostrato 
percentuali di sopravvivenza pressoché identiche sia nel test di resistenza costitutiva che di quella 
indotta. 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica Costitutiva Indotta Media DS Media DS S217 Pollo 2013 3,35 1,99 74,50 6,99 S218 Pollo 2013 4,23 5,90 44,63 7,74 S219 Pollo 2013 0,12 0,16 29,80 10,61 S220 Pollo 2013 0,13 0,16 29,38 9,51 S221 Pollo 2013 0,01 0,01 0,01 0,00 S232 Pollo 2014 0,03 0,04 0,39 0,41 S233 Pollo 2013 0,04 0,05 0,01 0,01 S234 Pollo 2012 0,83 1,17 3,11 4,16 S236 Pollo 2011 21,61 4,53 25,79 7,45 
Tabella 12: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Enteritidis; DS = deviazione 
standard. 
 
Per quanto riguarda il sierotipo Infantis un solo isolato, proveniente dalla filiera avicola, ha mostrato 
sia una resistenza costitutiva che inducibile, con percentuali di sopravvivenza in questo caso superiori 
al 60%. Per quanto riguarda gli altri 3 isolati, tutti di derivazione da suini, due presentavano solo una 
resistenza inducibile mentre uno mostrava percentuali di sopravvivenza pari allo 0% in entrambi i 
test (Tabella 13). 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica Costitutiva Indotta Media DS Media DS S82 Suino 2000 0,00 0,00 0,00 0,00 S177 Suino 2013 0,67 0,02 3,01 1,08 S192 Suino 2014 0,10 0,12 17,96 3,25 S207 Pollo 2014 3,77 1,61 67,02 7,94 
Tabella 13: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Infantis; DS = deviazione 
standard. 
62 
 
Entrambi gli isolati di S. ser. Kapemba analizzati hanno esibito solamente una resistenza indotta 
all’acidità gastrica (Tabella 14). 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S169 Suino 2012 0,31 0,16 14,39 1,00 
S184 Suino 2014 0,72 0,01 23,29 3,98 
Tabella 14: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Kapemba; DS = deviazione 
standard. 
 
In merito alla S. ser. Typhimurium variante Monofasica entrambi gli isolati hanno dimostrato di 
possedere sia una resistenza all’acidità gastrica costitutiva che inducibile, con percentuali di 
sopravvivenza in questo caso superiori al 40%, come evidenziato nella Tabella 15. 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S239 Pollo 2013 3,18 3,59 40,27 8,75 
S244 Pollo 2013 5,39 5,10 41,04 12,75 
Tabella 15: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Typhimurium variante 
Monofasica; DS = deviazione standard. 
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La Tabella 16 riporta i risultati ottenuti nelle prove di resistenza all’acidità gastrica per gli isolati di S. 
ser. Typhimurium. Un solo isolato ha fornito esito negativo in entrambi i test, mentre due isolati 
possedevano solo una resistenza inducibile. I restanti 10 isolati mostravano sia una resistenza 
costitutiva che indotta. 
 
Isolato Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S28 Pollo 2010 1,08 0,82 8,17 0,47 
S78 Suino 1999 3,68 2,79 36,50 4,34 
S83 Suino 1999 0,60 0,31 0,53 0,61 
S100 Suino 2005 1,44 0,60 1,26 1,10 
S176 Pollo 2013 2,81 0,61 18,09 3,64 
S240 Pollo 2013 4,63 3,54 35,91 14,28 
S241 Pollo 2013 14,78 0,36 40,90 0,75 
S245 Pollo 2013 9,62 0,33 47,05 10,97 
S250 Pollo 2014 4,17 0,57 24,39 3,52 
S251 Pollo 2014 2,41 3,32 16,57 0,25 
S252 Pollo 2014 3,37 2,33 16,88 4,19 
S258 Pollo 2014 0,59 0,78 34,49 1,64 
S261 Pollo 2014 0,12 0,13 7,68 5,64 
Tabella 16: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di S. ser. Typhimurium; DS = 
deviazione standard. 
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Nella Tabella 17 infine sono riportati i risultati relativi agli isolati per i quali è stato analizzato un solo 
sierotipo. La S. ser. Choleraesuis, la S. ser. Livingstone e la S. ser. Thompson hanno fornito esito 
negativo in entrambe le prove di sopravvivenza all’acidità gastrica. La S. ser. Veneziana presentava 
solo una resistenza indotta e infine la S. ser. Give, la Salamonella non tipizzabile appartenente al 
Gruppo 4 e la S. ser. Mbandaka hanno dimostrato di possedere sia una resistenza costitutiva che 
inducibile. 
 
Isolato Sierotipo Specie animale Anno 
Resistenza acidità gastrica 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S99 Choleraesuis Suino 2005 0,00 0,00 0,00 0,00 
S79 Give Suino 2000 2,35 2,76 8,12 2,26 
S203 Gruppo 4 Suino 2014 6,01 5,69 32,71 10,50 
S80 Livingstone Suino 2000 0,00 0,00 0,47 0,66 
S77 Mbandaka Suino 1999 2,67 1,91 4,64 3,38 
S111 Thompson Pollo 2011 0,05 0,06 0,31 0,40 
S198 Veneziana Suino 2014 0,91 0,56 29,71 0,16 
Tabella 17: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di Salmonella spp. per i quali è stato 
analizzato un solo isolato; DS = deviazione standard. 
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Prendendo in considerazione solo gli isolati di derivazione avicola è possibile vedere che dei 23 isolati 
batterici analizzati, 4 non sono risultati resistenti all’acidità gastrica, 5 presentavano solo una 
resistenza inducibile e 14 possedevano sia una resistenza inducibile che costitutiva (Tabella 18 e 
Tabella 19) 
 
Tipo di resistenza all’acidità gastrica N° Isolati 
Nessuna 4 
Solo inducibile 5 
Costitutiva e Inducibile 14 
Tabella 18: Numero di isolati di origine avicola in relazione ai diversi tipi di resistenza all’acidità gastrica 
osservati. 
 
Isolato Sierotipo Anno 
Resistenza acidità 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S28 Typhimurium 2010 1,08 0,82 8,17 0,47 
S111 Thompson 2011 0,05 0,06 0,31 0,40 
S176 Typhimurium 2013 2,81 0,61 18,09 3,64 
S207 Infantis 2014 3,77 1,61 67,02 7,94 
S217 Enteritidis 2013 3,35 1,99 74,50 6,99 
S218 Enteritidis 2013 4,23 5,90 44,63 7,74 
S219 Enteritidis 2013 0,12 0,16 29,80 10,61 
S220 Enteritidis 2013 0,13 0,16 29,38 9,51 
S221 Enteritidis 2013 0,01 0,01 0,01 0,00 
S232 Enteritidis 2014 0,03 0,04 0,39 0,41 
S233 Enteritidis 2013 0,04 0,05 0,01 0,01 
S234 Enteritidis 2012 0,83 1,17 3,11 4,16 
S236 Enteritidis 2011 21,61 4,53 25,79 7,45 
S239 Monofasica 2013 3,18 3,59 40,27 8,75 
S240 Typhimurium 2013 4,63 3,54 35,91 14,28 
S241 Typhimurium 2013 14,78 0,36 40,90 0,75 
S244 Monofasica 2013 5,39 5,10 41,04 12,75 
S245 Typhimurium 2013 9,62 0,33 47,05 10,97 
S250 Typhimurium 2014 4,17 0,57 24,39 3,52 
S251 Typhimurium 2014 2,41 3,32 16,57 0,25 
S252 Typhimurium 2014 3,37 2,33 16,88 4,19 
S258 Typhimurium 2014 0,59 0,78 34,49 1,64 
S261 Typhimurium 2014 0,12 0,13 7,68 5,64 
Tabella 19: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di Salmonella spp. provenienti da 
campioni di avicoli; DS = deviazione standard. 
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Nelle Tabella 20 e nella Tabella 21 sono riportati infine i dati sulla resistenza all’acidità gastrica 
relativamente agli isolati provenienti da campioni di suini. Su 19 isolati esaminati, 5 non sono risultati 
resistenti all’acidità gastrica in entrambi i test effettuati, 5 sono risultati resistenti solo in seguito a 
stimolazione e 9 hanno mostrato di possedere sia una resistenza inducibile che costitutiva. 
 
Tipo di resistenza all’acidità gastrica N° Isolati 
Nessuna 5 
Solo inducibile 5 
Costitutiva e Inducibile 9 
Tabella 20: Numero di isolati di origine suina in relazione ai diversi tipi di resistenza all’acidità gastrica 
osservati. 
 
Isolato Sierotipo Specie animale Anno 
Resistenza acidità 
Costitutiva Indotta 
Media DS Media DS 
S29 Derby Suino 2011 1,31 0,88 10,15 3,18 
S34 Derby Suino 2011 4,39 1,87 10,87 2,11 
S76 Derby Suino 2000 0,00 0,00 0,51 0,52 
S77 Mbandaka Suino 1999 2,67 1,91 4,64 3,38 
S78 Typhimurium Suino 1999 3,68 2,79 36,50 4,34 
S79 Give Suino 2000 2,35 2,76 8,12 2,26 
S80 Livingstone Suino 2000 0,00 0,00 0,47 0,66 
S82 Infantis Suino 2000 0,00 0,00 0,00 0,00 
S83 Typhimurium Suino 1999 0,60 0,31 0,53 0,61 
S99 Choleraesuis Suino 2005 0,00 0,00 0,00 0,00 
S100 Typhimurium Suino 2005 1,44 0,60 1,26 1,10 
S169 Kapemba Suino 2012 0,31 0,16 14,39 1,00 
S177 Infantis Suino 2013 0,67 0,02 3,01 1,08 
S179 Derby Suino 2014 2,95 1,06 64,20 2,81 
S184 Kapemba Suino 2014 0,72 0,01 23,29 3,98 
S192 Infantis Suino 2014 0,10 0,12 17,96 3,25 
S193 Derby Suino 2014 6,02 5,47 39,44 12,53 
S198 Veneziana Suino 2014 0,91 0,56 29,71 0,16 
S203 Gruppo 4 Suino 2014 6,01 5,69 32,71 10,50 
Tabella 21: Resistenza costitutiva e indotta all’acidità gastrica negli isolati di Salmonella spp. provenienti da 
campioni di suini; DS = deviazione standard. 
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Ricerca di geni di virulenza 
 
La Tabella 22 riporta i risultati delle indagini molecolari per la ricerca dei principali geni di virulenza, 
effettuate sui 42 isolati inclusi nello studio. 
Ventiquattro dei quarantadue isolai sottoposti a PCR (57,14%) hanno presentato il gene 
cromosomiale sopB e 18 (42,85%) pipB, entrambi situati sulla SPI5.  
Per quanto riguarda i geni che fanno parte della SPI3, rhuM e mgtC, questi sono stati riscontrati 
rispettivamente in 7 (16,66%) e 18 (42,85%) isolati. 
I geni di virulenza trasportati da fagi sodCI, sopE e gipA sono stati rilevati rispettivamente in 22 
(52,38%), 11 (26,19%) e 3 (7,14%) isolati. 
Infine i geni facenti parte del plasmide di virulenza spvB, spvC e spvR (spvRBC) erano presenti, 
sempre insieme, in 15 dei 42 isolati di Salmonella analizzati (35,71%). 
 
Gene N° Isolati positivi 
sopB 24 
pipB 18 
rhuM 7 
mgtC 18 
sodCI 22 
sopE 11 
gipA 3 
spvRBC 15 
Tabella 22: Numero di isolati di Salmonella spp. positivi ai vari geni di virulenza ricercati. 
 
Analizzando i profili genetici è emerso che 5 dei 42 isolati (11,91%) analizzati non presentavano 
nessuno dei geni ricercati, mentre i restanti 37 isolati (88,09%) sono risultati positivi ad almeno 1 dei 
geni cercati.  
Considerando insieme i geni del plasmide di virulenza (spvB, spvC e spvR), gli isolati positivi hanno 
presentato da 1 a 6 geni di virulenza variamente assortiti. In particolare 8/42 (19,04%) isolati 
presentavano un solo gene di virulenza e altri 8 ne presentavano 2. Cinque dei quarantadue isolati 
testati (11,91%) sono risultati positivi per tre geni contemporaneamente, mentre 4 (9,52%) erano 
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positivi per 4 geni. In 9 (21,42%) isolati sono stati riscontrati 5 geni di virulenza e infine i restati 3 
isolati (7,14%) presentavano 6 dei geni di virulenza cercati tramite PCR. 
È stato infine possibile distinguere 24 diversi profili genetici. Il profilo genetico più rappresentato è 
stato quello caratterizzato dalla presenza del solo gene sopB, riscontrato in 6/42 isolati (14,28%). 
Quatto su quarantadue isolati (9,52%) hanno mostrato la presenza dei geni sodCI, sopE, spvRBC. In 3 
(7,14%) isolati sono stati riscontati i geni sopB e pipB. Due isolati testati (4,76%) presentavano i geni 
sodCI, sopB, pipB e mgtC e altri due isolati i geni sodCI, spvRBC, sopB, pipB e mgtC. I restanti 20 isolati 
presentavano ognuno un profilo genetico diverso, come riportato nella Tabella 23. 
 
Profilo genetico N° Isolati Nessun gene 5 mgtC  1 pipB  1 sopB  6 pipB, mgtC  1 sopB, mgtC  1 sopB, pipB  3 sodCI, sopE  1 sodCI, mgtC  1 sodCI, rhuM, 1 sodCI, sopE, spvRBC  4 sodCI, sopE, mgtC 1 sodCI, sopB, pipB, mgtC  2 sodCI, sopE, spvRBC, sopB  1 sodCI, spvRBC, pipB, mgtC  1 sodCI, sopB, rhuM, pipB, mgtC  1 sodCI, sopE, sopB, rhuM, mgtC  1 sodCI, sopE, spvRBC, pipB, mgtC  1 sodCI, sopE, spvRBC, sopB, pipB  1 sopB, rhuM, pipB, mgtC, gipA  1 spvRBC, sopB, rhuM, pipB, mgtC  1 sodCI, spvRBC, sopB, pipB, gipA  1 sodCI, spvRBC, sopB, pipB, mgtC  2 sodCI, sopE, spvRBC, sopB, rhuM, mgtC  1 sodCI, spvRBC, sopB, pipB, mgtC, gipA  1 sodCI, spvRBC, sopB, rhuM, pipB, mgtC  1 Totale  42 
Tabella 23: Profili genetici riscontrati negli isolati di Salmonella spp. analizzati. 
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Per quanto riguarda i geni della SPI5, sopB e pipB, questi sono stati trovati insieme in 14/42 (33,33%) 
degli isolati testati, mentre gli stessi geni sono stati riscontrati singolarmente rispettivamente in 10 
(23,81%) e 4 (9,52%) isolati. 
Prendendo in esame invece i geni rhuM e mgtC facenti parte della SPI3, questi sono stati rinvenuti 
insieme in 6 (14,28%) isolati di Salmonella, in 1 isolato (2,28%) era presente il solo gene rhuM e in 12 
(28,57%) solo mgtC. 
 
Analizzando i profili genetici dei vari sierotipi di Salmonella emerge che per quanto riguarda S. ser 
Derby dei 5 isolati analizzati, tutti provenienti da campioni di suino, uno è risultato negativo per tutti 
i geni cercati, uno presentava i geni sopB e mgtC e i restanti tre il solo gene sopB (Tabella 24). 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S29 Suino 2011 - - - + - - - - 
S34 Suino 2011 - - - + - - - - 
S76 Suino 2000 - - - + - - + - 
S179 Suino 2014 - - - + - - - - 
S193 Suino 2014 - - - - - - - - 
Totale 0 0 0 4 0 0 1 0 
Tabella 24: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser Derby. 
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Per quanto riguarda S. ser. Enteritidis sono stati testati 9 isolati, tutti provenienti da avicoli. Tutti e 
nove presentavano i geni di virulenza fagici sodCI e sopE e nessuno il gene gipA. Sette isolati 
presentavano inoltre i geni plasmidici spvRBC. Due isolati sono risultati positivi per i geni rhuM e 
mgtC, della SPI3, e per il gene sopB; solo uno di essi presentava anche i geni plasmidici. Un isolato 
possedeva entrambi i geni della SPI5 (sopB e pipB) e un altro il solo gene sopB. Un solo isolato, 
negativo anche per spvRBC, è risultato negativo per i quattro geni delle isole di patogenicità cercati 
(Tabella 25). 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S217 Pollo 2013 + + + - - - - - 
S218 Pollo 2013 + + - - - - - - 
S219 Pollo 2013 + + + - - - - - 
S220 Pollo 2013 + + + - - - - - 
S221 Pollo 2013 + + + - - - - - 
S232 Pollo 2014 + + + + - + - - 
S233 Pollo 2013 + + - + + - + - 
S234 Pollo 2012 + + + + + - + - 
S236 Pollo 2011 + + + + - - - - 
Totale 9 9 7 4 2 1 2 0 
Tabella 25: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser. Enteritidis. 
 
Nella Tabella 26 sono riportati i risultati delle analisi molecolari effettuate sui 4 isolati di S. ser. 
Infantis inclusi nello studio, di cui 3 provenienti da campioni di suino e 1 da un campione di feci di 
pollo. Due isolati presentavano i geni sopB e pipB in associazione e un isolato il solo gene sopB, tutti e 
tre sono risultati negativi per gli altri geni ricercati. L’isolato da pollo non presentava nessuno dei geni 
indagati. 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA S82 Suino 2000 - - - + - + - - 
S177 Suino 2013 - - - + - + - - 
S192 Suino 2014 - - - - - + - - 
S207 Pollo 2014 - - - - - - - - 
Totale 0 0 0 2 0 3 0 0 
Tabella 26: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser. Infantis. 
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Per quanto riguarda i due isolati di S. ser. Kapemba, entrambi provenienti da campioni di suino, sono 
risultati negativi per tutti i geni cercati, ad esclusione di uno dei due isolati positivo per il solo gene 
mgtC (Tabella 27). 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S169 Suino 2012 - - - - - - + - 
S184 Suino 2014 - - - - - - - - 
Totale 0 0 0 0 0 0 1 0 
Tabella 27: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser. Kapemba. 
 
I due isolati di S. ser. Typhimurium variante Monofasica sottoposti a PCR sono risultati entrambi 
positivi per il gene sodCI; uno dei due è inoltre risultato positivo anche per il gene rhuM, mentre 
l’altro per il gene mgtC. Nessuno dei due possedeva gli altri geni cercati. 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S239 Pollo 2013 + - - - + - - - 
S244 Pollo 2013 + - - - - - + - 
Totale 2 0 0 0 1 0 1 0 
Tabella 28: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser. Typhimurium variante monofasica. 
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In merito a S. ser Typhimurium sono stati analizzati 13 isolati, di questi 10 provenienti da campioni di 
pollo e 3 da campioni di suino. Tutti gli isolati sono risultati positivi ad almeno uno dei geni cercati, 
ma nesso era positivo a tutti. Per quanto riguarda i geni cromosomiali tutti gli isolati erano positivi 
per il gene mgtC, 12 per il gene pipB, 9 per il gene sopB e 4 per rhuM. Sette isolati presentavo i geni 
di virulenza plasmidici. Il gene fagico sodCI era presente in 10 isolati, sopE e gipA sono stati riscontarti 
ciascuno in 2 differenti isolati. La Tabella 29 riporta i profili di virulenza riscontrati negli isolati del 
sierotipo Typhimurium. 
 
Isolato Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S28 Pollo 2010 - - - + + + + + 
S78 Suino 1999 - - + + + + + - 
S83 Suino 1999 + - + + + + + - 
S100 Suino 2005 + - - + + + + - 
S176 Pollo 2013 + - + + - + + + 
S240 Pollo 2013 + - - + - + + - 
S241 Pollo 2013 + - - + - + + - 
S245 Pollo 2013 + - + + - + + - 
S250 Pollo 2014 + - + + - + + - 
S251 Pollo 2014 + + - - - - + - 
S252 Pollo 2014 + + + - - + + - 
S258 Pollo 2014 + - + - - + + - 
S261 Pollo 2014 - - - - - + + - 
Totale 10 2 7 9 4 12 13 2 
Tabella 29: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di S. ser. Typhimurium. 
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Infine nella Tabella 30 sono riportati i profili di virulenza per quei sierotipi di cui è stato analizzato un 
solo isolato. S. ser. Veneziana e la Salmonella del Sierogruppo O4 sono risultate negative per tutti i 
geni cercati. S. ser Choleraesuis era positiva a tutti i geni cercati tranne sopE, rhuM e mgtC. S. ser. 
Give, S. ser. Livingstone e S. ser. Mbandaka presentavano il solo gene sopB. Infine S. ser. Thompson 
è risultata positiva per i geni sopB e pipB e negati per tutti gli altri. 
 
Isolato Sierotipo Specie animale Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S99 Choleraesuis Suino 2005 + - + + - + - + 
S79 Give Suino 2000 - - - + - - - - 
S203 Gruppo O4 Suino 2014 - - - - - - - - 
S80 Livingstone Suino 2000 - - - + - - - - 
S77 Mbandaka Suino 1999 - - - + - - - - 
S111 Thompson Pollo 2011 - - - + - + - - 
S198 Veneziana Suino 2014 - - - - - - - - 
Tabella 30: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di Salmonella spp. per i quali è stato analizzato un solo 
isolato. 
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Prendendo in considerazione gli isolati da campioni di origine avicola, dei 23 isolati analizzati solo uno 
non presentava nessuno dei geni cercati, mentre gli altri 22 sono risultati positivi ad almeno un gene. 
In particolare 19 erano positivi per sodCI, 13 per mgtC, 12 per spvRBC, 11 rispettivamente per sopE, 
sopB e pipB, 4 per rhuM e infine 2 per gipA. Nella Tabella 31 sono riportati i profili di virulenza degli 
isolati di origine avicola. 
 
Isolato Sierotipo Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S28 Typhimurium 2010 - - - + + + + + 
S111 Thompson 2011 - - - + - + - - 
S176 Typhimurium 2013 + - + + - + + + 
S207 Infantis 2014 - - - - - - - - 
S217 Enteritidis 2013 + + + - - - - - 
S218 Enteritidis 2013 + + - - - - - - 
S219 Enteritidis 2013 + + + - - - - - 
S220 Enteritidis 2013 + + + - - - - - 
S221 Enteritidis 2013 + + + - - - - - 
S232 Enteritidis 2014 + + + + - + - - 
S233 Enteritidis 2013 + + - + + - + - 
S234 Enteritidis 2012 + + + + + - + - 
S236 Enteritidis 2011 + + + + - - - - 
S239 Monofasica 2013 + - - - + - - - 
S240 Typhimurium 2013 + - - + - + + - 
S241 Typhimurium 2013 + - - + - + + - 
S244 Monofasica 2013 + - - - - - + - 
S245 Typhimurium 2013 + - + + - + + - 
S250 Typhimurium 2014 + - + + - + + - 
S251 Typhimurium 2014 + + - - - - + - 
S252 Typhimurium 2014 + + + - - + + - 
S258 Typhimurium 2014 + - + - - + + - 
S261 Typhimurium 2014 - - - - - + + - 
Totale 19 11 12 11 4 11 13 2 
Tabella 31: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di Salmonella di origine avicola. 
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La Tabella 32 riporta i dati relativi ai risultati delle PCR effettuate sugli isolati provenienti da campioni 
di suini. Dei 19 isolati testati 4 non presentavano nessuno dei geni cercati, mentre 15 erano positivi 
ad almeno un gene. Tredici isolati presentavano il gene sopB, 7 il gene pipB, 5 il gene mgtC, 3 il gene 
sodCI, 3 spvRBC, 3 rhuM, un isolato il gene gipA. Nessun isolato è risultato positivo per sopE. 
 
Isolato Sierotipo Anno sodCI sopE spvRBC sopB rhuM pipB mgtC gipA 
S29 Derby 2011 - - - + - - - - 
S34 Derby 2011 - - - + - - - - 
S76 Derby 2000 - - - + - - + - 
S77 Mbandaka 1999 - - - + - - - - 
S78 Typhimurium 1999 - - + + + + + - 
S79 Give 2000 - - - + - - - - 
S80 Livingstone 2000 - - - + - - - - 
S82 Infantis 2000 - - - + - + - - 
S83 Typhimurium 1999 + - + + + + + - 
S99 Choleraesuis 2005 + - + + - + - + 
S100 Typhimurium 2005 + - - + + + + - 
S169 Kapemba 2012 - - - - - - + - 
S177 Infantis 2013 - - - + - + - - 
S179 Derby 2014 - - - + - - - - 
S184 Kapemba 2014 - - - - - - - - 
S192 Infantis 2014 - - - - - + - - 
S193 Derby 2014 - - - - - - - - 
S198 Veneziana 2014 - - - - - - - - 
S203 Gruppo 4 2014 - - - - - - - - 
Totale 3 0 3 13 3 7 5 1 
Tabella 32: Geni di virulenza riscontrati negli isolati di Salmonella di origine suinicola. 
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Valutazione della resistenza agli antibiotici 
 
Nella Tabella 33 vengono riportati i risultati relativi al test di sensibilità agli antibiotici. La maggior 
parte degli isolati analizzati sono risultati sensibili a Acido Nalidixico, Ciprofloxacina, Enrofloxacina, 
Amoxicillina/Ac. Clavulanico, Cefotaxime, Cefalotina, Ceftazidime, Gentamicina, Trimethoprim, 
Sulfametoxazolo/Trimethoprim, Colistina, Cloramfenicolo e Florfenicolo. 
In particolare tutti gli isolati sono risultati sensibili a Ceftazidime e Colistina. 
Una ridotta efficacia è stata osservata per Ampicillina, Amikacina, Kanamicina e Tobramicina. 
Diversi isolati sono infine risultati resistenti a Streptomicina, Tetraciclina, Tigecyclina, Sulfonamidi e 
Nitrofurantoina. 
 
Classe  Antibiotico S MS R Totale isolati N° % N° % N° % 
Chinoloni 
NA 36 85,71 1 2,38 5 11,90 42 
CIP 40 95,24 2 4,76 0 0,00 42 
ENR 35 83,33 7 16,67 0 0,00 42 
Penicilline AMP 28 66,67 0 0,00 14 33,33 42 AMC 36 85,71 4 9,52 2 4,76 42 
Cefalosporine 
CTX 37 88,10 5 11,90 0 0,00 42 
KF 35 83,33 4 9,52 3 7,14 42 
CAZ 42 100,00 0 0,00 0 0,00 42 
Aminoglicosidi 
CN 37 88,10 5 11,90 0 0,00 42 
K 12 28,57 29 69,05 1 2,38 42 
S 4 9,52 20 47,62 18 42,86 42 
AK 33 78,57 8 19,05 1 2,38 42 
TOB 26 61,90 16 38,10 0 0,00 42 
Tetracicline TE 18 42,86 5 11,90 19 45,24 42 TGC 2 4,76 25 59,52 15 35,71 42 
Sulfonamidi- Trimethoprim 
S3 7 16,67 1 2,38 34 80,95 42 
W 40 95,24 0 0,00 2 4,76 42 
SXT 40 95,24 0 0,00 2 4,76 42 
Altro 
CT 42 100,00 0 0,00 0 0,00 14 
F 15 35,71 11 26,19 16 38,10 42 
C 39 92,86 1 2,38 2 4,76 42 
FFC 36 85,71 4 9,52 2 4,76 42 
Tabella 33: Risultati antibiogrammi. Numero degli isolati, e relative percentuali, risultati sensibili (S), 
mediamente sensibili (MS) e resistenti (R) ai diversi antibiotici. 
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Analizzando i profili di resistenza dei vari sierotipi di salmonella emerge che 4 dei 5 isolati di S. ser. 
Derby sono risultati resistenti ai Sulfonamidi e 3 alla Tetraciclina. Un isolato era 
contemporaneamente resistente a Ampicillina, Cefalotina, Kanamicina, Streptomicina e 
Nitrofurantoina oltre che a Tetraciclina e Sulfonamidi. Tre isolati erano resistenti ad un solo 
antibiotico (Tabella 34). 
 
Riferimento Specie Anno Profili S29 Suino 2011 TE S34 Suino 2011 S, TE, S3 S76 Suino 2000 AMP, KF, K, S, TE, S3, F S179 Suino 2014 S3 S193 Suino 2014 S3 
Tabella 34: Profili di resistenza di S. ser. Derby. 
 
Nella Tabella 35 sono riportati i profili di resistenza di S. ser. Enteritidis. Due e quattro isolati 
presentavano rispettivamente gli stessi profili di resistenza: Acido Nalidixico, Tigecyclina, 
Sulfonamidi, Nitrofurantoina e Sulfonamidi e Nitrofurantoina. Un isolato non è risultato resistente a 
nessuno degli antibiotici testati. Un isolato è risultato resistente sia all’Ampicillina che 
all’Amoxicillina/Ac. Clavulanico. 
 
Riferimento Specie Anno Profili 
S217 Pollo 2013 NA, TGC, S3, F 
S218 Pollo 2013 NA, TGC, S3, F 
S219 Pollo 2013 AMP, AMC, F 
S220 Pollo 2013 S3 
S221 Pollo 2013 S3, F 
S232 Pollo 2014 S3, F 
S233 Pollo 2013 S3, F 
S234 Pollo 2012 * 
S236 Pollo 2011 S3, F 
Tabella 35: Profili di resistenza di S. ser. Enteritidis; * = non resistente a nessuno degli antibiotici testati. 
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Per quanto riguarda la S. ser. Infantis i 4 isolati analizzati hanno mostrato ciascuno un profilo di 
resistenza differente, ma sono risultati tutti resistenti a tre o più un antibiotici (Tabella 36). In 
particolare un isolato era resistente a 8 diversi antibiotici testati fra cui Trimethoprim e 
Sulfametoxazolo/Trimethoprim. 
 
Riferimento Specie Anno Profili 
S82 Suino 2000 TE, TGC, S3 
S177 Suino 2013 AMP, S, S3 
S192 Suino 2014 S, S3, F 
S207 Pollo 2014 NA, S, TE, TGC, S3, W, SXT, F 
Tabella 36: Profili di resistenza di S. ser. Infantis. 
 
I due isolate di S. ser Kapemba sono risultati resistenti solo ai Sulfonamidi (Tabella 37) 
 
Riferimento Specie Anno Profili 
S169 Suino 2012 S3 
S184 Suino 2014 S3 
Tabella 37: Profili di resistenza di S. ser. Kapemba. 
 
Come illustrato nella Tabella 38 i due isolati di S. ser. Typhimurium variante Monofasica sono 
risultati resistenti rispettivamente a 5 e 6 antibiotici, con profili ovviamente diversi. Entrambi sono 
risultati resistenti all’Ampicillina. 
 
Riferimento Specie Anno Profili 
S239 Pollo 2013 AMP, KF, S, TE, S3, F 
S244 Pollo 2013 AMP, S, TE, TGC, S3 
Tabella 38: Profili di resistenza di S. ser. Typhimurium variante Monofasica. 
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Dei 13 isolati di S. ser. Typhimurium analizzati uno non è risultato resistente a nessuno degli 
antibiotici testati. Per quanto riguarda gli altri isolati questi hanno mostrato profili di resistenza tutti 
diversi. Otto isolati sono risultati resistenti all’Ampicillina, sempre in associazioni con streptomicina, 
Tetraciclina e Sulfonamidi. Un isolato è risultato resistente ad Amoxicillina/Ac. Clavulanico. Due 
isolati erano resistenti a Cloramfenicolo e Florfenicolo. 
 
Riferimento Specie Anno Profili 
S28 Pollo 2010 S3 
S78 Suino 1999 NA, AMP, S, TE, TGC, S3 
S83 Suino 1999 NA, AMP, S, TE, S3 
S100 Suino 2005 AMP, S, TE, S3 
S176 Pollo 2013 * 
S240 Pollo 2013 AMP, S, AK, TE, TGC, S3 
S241 Pollo 2013 AMP, KF, S, TE, TGC, S3 
S245 Pollo 2013 TGC 
S250 Pollo 2014 S TGC 
S251 Pollo 2014 AMP, S, TE, TGC, S3 
S252 Pollo 2014 AMP, S, TE, S3, F, C, FFC 
S258 Pollo 2014 AMP, AMC, S, TE, TGC, S3, F, C, FFC 
S261 Pollo 2014 S, S3, F 
Tabella 39: Profili di resistenza di S. ser. Typhimurium; * = non resistente a nessuno degli antibiotici testati. 
 
Nella Tabella 40 vengono riportati i profili di resistenza per quei sierotipi per i quali è stato analizzato 
un solo isolato. La S. ser. Veneziana non ha presentato resistenza verso nessuno degli antibiotici 
testati. La S. ser. Give è risultata resistente a 5 antibiotici fra cui Trimethoprim e 
Sulfametoxazolo/Trimethoprim. La S. ser. Thompson era resistente all’Ampicillina. 
 
Riferimento Sierotipo Specie Anno Profili 
S99 Choleraesuis Suino 2005 S, TE, S3 
S79 Give Suino 2000 TE, TGC, S3, W, SXT 
S203 Gruppo 4 Suino 2014 F 
S80 Livingstone Suino 2000 TE, TGC, S3, F 
S77 Mbandaka Suino 1999 TE, TGC, S3 
S111 Thompson Pollo 2011 AMP, S3 
S198 Veneziana Suino 2014 * 
Tabella 40: Profili di resistenza riscontrati negli isolati di Salmonella spp. per i quali è stato analizzato un solo 
isolato; * = non resistente a nessuno degli antibiotici testati. 
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La Tabella 41 riporta infine le percentuali di sensibilità e resistenza dei vari isolati divisi in relazione 
alla specie animale di provenienza, avicoli o suini. 
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Classe Antibiotico 
Avicoli Suini 
S MS R TOT S MS R TOT N° % N° % N° % N° % N° % N° % 
Chinoloni 
NA 20 86,96 0 0,00 3 13,04 23 16 84,21 1 5,26 2 10,53 19 
CIP 23 100,00 0 0,00 0 0,00 23 17 89,47 2 10,53 0 0,00 19 
ENR 20 86,96 3 13,04 0 0,00 23 15 78,95 4 21,05 0 0,00 19 
Penicilline AMP 14 60,87 0 0,00 9 39,13 23 14 73,68 0 0,00 5 26,32 19 AMC 18 78,26 3 13,04 2 8,70 23 18 94,74 1 5,26 0 0,00 19 
Cefalosporine 
CTX 20 86,96 3 13,04 0 0,00 23 17 89,47 2 10,53 0 0,00 19 
KF 18 78,26 3 13,04 2 8,70 23 17 89,47 1 5,26 1 5,26 19 
CAZ 23 100,00 0 0,00 0 0,00 23 19 100,00 0 0,00 0 0,00 19 
Aminoglicosidi 
CN 18 78,26 5 21,74 0 0,00 23 19 100,00 0 0,00 0 0,00 19 
K 7 30,43 16 69,57 0 0,00 23 5 26,32 13 68,42 1 5,26 19 
S 4 17,39 9 39,13 10 43,48 23 0 0,00 11 57,89 8 42,11 19 
AK 15 65,22 7 30,43 1 4,35 23 18 94,74 1 5,26 0 0,00 19 
TOB 14 60,87 9 39,13 0 0,00 23 12 63,16 7 36,84 0 0,00 19 
Tetracicline TE 11 47,83 4 17,39 8 34,78 23 7 36,84 1 5,26 11 57,89 19 TGC 1 4,35 12 52,17 10 43,48 23 1 5,26 13 68,42 5 26,32 19 
Sulfonamidi- Trimethoprim 
S3 5 21,74 0 0,00 18 78,26 23 2 10,53 1 5,26 16 84,21 19 
W 22 95,65 0 0,00 1 4,35 23 18 94,74 0 0,00 1 5,26 19 
SXT 22 95,65 0 0,00 1 4,35 23 18 94,74 0 0,00 1 5,26 19 
Altro 
CT 23 100,00 0 0,00 0 0,00 23 19 100,00 0 0,00 0 0,00 19 
F 5 21,74 6 26,09 12 52,17 23 10 52,63 5 26,32 4 21,05 19 
C 21 91,30 0 0,00 2 8,70 23 18 94,74 1 5,26 0 0,00 19 
FFC 19 82,61 2 8,70 2 8,70 23 17 89,47 2 10,53 0 0,00 19 
Tabella 41: Risultati antibiogrammi in relazione alla specie di provenienza degli isolati. Numero degli isolati, e relative percentuali, risultati sensibili (S), mediamente sensibili 
(MS) e resistenti (R) ai diversi antibiotici. 
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6. DISCUSSIONE 
 
 
Nel corso dei tre anni di lavoro sono state svolte diverse attività e questo studio si è articolato in 
diverse fasi. In particolare la prima parte dello studio si è concentrata su aspetti funzionali alle 
attività e le prove successive. Inizialmente infatti il lavoro si è concentrato sull’isolamento e la 
tipizzazione di isolati di Salmonella spp., che sono poi stati caratterizzati con diverse tecniche 
fenotipiche e genotipiche. 
Tutti i campioni collezionati per gli isolamenti provenivano dalla filiera avicola e suinicola, perché, 
come riportato in precedenza, la maggior parte dei focolai di salmonellosi umana sono la 
conseguenza del consumo di uova o prodotti carnei contaminati provenienti da queste due categorie 
di animali. Dai 694 campioni analizzati, è stato possibile isolare 35 (5,04%) isolati riconducibili a 
Salmonella spp. In particolare dei campioni suini il 6,88% (26/378) sono risultati positivi; mentre, per 
quanto riguarda i campioni da avicoli è stata registrata una positività totale del 2,85% (9/316), del 
5,44% (8/147) considerando solo i campioni da Broiler e dello 0,59% (1/169) considerando quelli da 
galline ovaiole. 
Fra le finalità di questo studio non c’era quella di indagare circa la prevalenza di Salmonella nelle 
categorie di animali prese in considerazioni, tuttavia alcune considerazioni possono essere fatte. 
Prendendo come riferimento i dati ufficiali riportati dall’EFSA relativi al 2013 (EFSA, 2015b), possiamo 
vedere che quanto da noi riscontrato non si discosta molto dalla situazione comunitaria, almeno per 
quanto riguarda suini e broiler. Queste percentuali di positività sono inoltre in linea con alcuni 
indagini recenti svolte da altri autori a partire da campioni della stessa natura (Le Bouquin et al., 
2010; De Busser et al., 2011). Nelle ovaiole invece sono state riscontrate da parte nostra delle 
percentuali di positività molto basse, in particolare se confrontate con i dati EFSA. Una possibile 
spiegazione di questa discordanza potrebbe essere che, mentre per suini e broiler sono stati 
campionati animali provenienti da allevamenti intensivi/industriali, così come quelli presi in 
considerazione dai controlli ufficiali e che quindi figurano nei dati EFSA, per le galline ovaiole i 
campioni da noi analizzati provenivano tutti da piccoli allevamenti rurali costituiti da pochi soggetti, 
molti dei quali finalizzati principalmente all’autoconsumo dei prodotti. È quindi ipotizzabile che in tali 
ambienti circolino con meno frequenza le salmonelle rispetto a ciò che avviene nei grandi 
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allevamenti, ovvero che tali animali, probabilmente meno stressati, contraggano meno 
frequentemente l’infezione o eliminino con minor frequenza tali batteri. 
Per quanto riguarda i sierotipi da noi riscontrati, anche se probabilmente il numero limitato non 
permette di poter fare considerazioni importanti, è possibile vedere come i dati da noi ottenuti 
confermano una certa corrispondenza fra sierotipo e specie animale di isolamento. Ossia è possibile 
notare che, come riportato anche da altri lavori e dai dati ufficiali sia EFSA che Enter-Vet, alcuni 
sierotipi si ritrovano più frequentemente in determinati animali (Enter-Vet, 2012; EFSA, 2015b). 
Limitatamente ai risultati da noi ottenuti è inoltre possibile notare che dai suini è stato possibile 
isolare un maggior numero di sierotipi diversi, questo tuttavia potrebbe semplicemente essere 
dovuto al fatto che sono state isolate più salmonelle dai campioni di suini rispetto a quelli di avicoli. 
Da notare infine che non è stato possibile determinare il sierotipo di uno degli isolati riscontrati nei 
suini, ma e stato possibile solo individuare la sua appartenenza al gruppo O:4. L’individuazione del 
sierotipo esatto nell’ambito del gruppo sierologico viene effettuata sulla base del corredo degli 
antigeni flagellari (di fase 1 e 2 se presenti entrambi); considerando che il ceppo in causa (S203) era 
mobile (dati non riportati), l’impossibilità di determinare il sierotipo è probabilmente dovuta o 
all’impossibilità di mettere in evidenza con precisione gli antigeni flagellari o al fatto che la 
composizione antigenica non corrisponde a nessuno dei sierotipi conosciuti. Il lavoro inerente la 
sierotipizzazione è stato svolto in collaborazione con la sezione di Roma dell’IZS del Lazio e della 
Toscana e sono attualmente in corso ulteriori indagini per cercare di identificare con precisione la 
formula antigenica di tale ceppo. 
Come riportato in precedenza, alle 35 salmonelle isolate nel corso di questa indagine sono stati 
aggiunti 47 isolati al fine di ottenere dati e risultati più esaustivi e completi. Tutti gli isolati 
provenivano ovviamente da campioni avicoli o suinicoli ed erano già stati sierotipizzati. In particolare, 
14 provenivano dalla ceppoteca del Laboratorio di Malattie Infettive e 33 dalla biobanca dalla 
sezione di Forlì dell’IZS della Lombardia e dell’Emilia Romagna. 
Al fine di caratterizzare e selezione gli isolati da destinare alle altre prove di laboratorio gli 82 ceppi di 
Salmonella sono stati sottoposti ad analisi molecolare mediante elettroforesi in campo pulsato 
(PFGE). Attraverso questo test è stato possibile individuare gli isolati che, all’interno dello stesso 
sierotipo, presentavano un profilo genetico identico e quindi inserire nello studio e sottoporre alle 
successive prove di laboratorio solo isolati geneticamente distinti. Come si vede nella Tabella 42, per 
i vari sierotipi è stato possibile individuare un numero più o meno ampio di pulsotipi. Un isolato 
rappresentativo di ogni profilo genetico riscontrato è stato selezionato casualmente e ulteriormente 
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caratterizzato. Per quanto riguarda il sierotipo Kapemba non è stato possibile ottenere alcun profilo: 
infatti tutti i ceppi si sono rivelati non tipizzabili con la PFGE a causa di una rapida degradazione del 
DNA, problema già noto e riscontrato da altri autori per altri sierotipi o per particolari ceppi (Ling et 
al., 2001; Bosilevac et al., 2009). Per poter tipizzare questi ceppi sarebbe necessario impiegare nelle 
fasi di estrazione del DNA e in quelle di corsa elettroforetica reagenti diversi da quelli standard che 
prevengono tale fenomeno (Liesegang e Tschäpe, 2002); tuttavia, poiché tali reagenti sono 
particolarmente tossici, si è preferito non procedere in questo senso. Due distinti isolati di S. ser. 
Kapemba sono quindi stati selezionati in base alla loro provenienza e inclusi nel lavoro. Per quanto 
riguarda infine tutti quei sierotipi per i quali era disponibile un solo isolato, la PFGE non è stata 
eseguita e sono stati inseriti direttamente nelle successive fasi dello studio. 
 
Sierotipo N° Isolati N° Pulsotipi 
Derby 19 5 
Enteritidis 19 9 
Infantis 11 4 
Kapemba 7 2* 
Typhimurium Variante Monofasica 3 2 
Typhimurium 16 13 
Choleraesuis 1 1* 
Give 1 1* 
Gruppo 4 1 1* 
Livingstone 1 1* 
Mbandaka 1 1* 
Thompson 1 1* 
Veneziana 1 1* 
Totale 82 42 
Tabella 42: Numero di pulsotipi individuati all’interno dei vari sierotipi. 
 
Anche questa parte dello studio è stata finalizzata alla selezione degli isolati da sottoporre alle 
successive prove volte a caratterizzarli dal punto di vista della loro virulenza. Tuttavia anche in questo 
caso alcune considerazioni possono essere fatte. Per alcuni sierotipi (Typhimurium e Enteritidis) è 
stata registrata una notevole variabilità ed è stato possibile distinguere molti profili genetici diversi. 
Per altri sierotipi invece la maggior parte degli isolati apparteneva a pochi pulsotipi distinti. Inoltre 
nei casi in cui erano presenti isolati appartenenti a uno stesso sierotipo, ma provenienti da specie 
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animali diverse (avicoli o suini), non sono stati riscontrati pulsotipi comuni alle diverse specie. Infine 
la PFGE si è confermata un ottimo test per confrontare il profilo genetico di più isolati; questo test 
quindi risulta utile non solo a fini epidemiologici, ma anche per la selezione di ceppi distinti da 
confrontare tra loro. I risultati ottenuti nelle altre prove di questo studio confermano questo dato, è 
stata infatti riscontrata un’elevata variabilità anche in isolati appartenenti allo stesso sierotipo. 
 
A fronte delle indagini appena riportate sono quindi stati inclusi nello studio 42 isolati distinti di 
Salmonella enterica. Dei 42 isolati, 19 provenivano da campioni di suini e 23 da campioni di avicoli. I 
42 isolati erano distribuiti fra 13 distinti sierotipi, con alcuni sierotipi numericamente più 
rappresentati, come si vede dalla Tabella 43. Nella maggior parte dei casi tutti gli isolati di un dato 
sierotipo provenivano da una determinata categoria di animali (suini o avicoli), come già 
commentato in precedenza; un’eccezione è rappresentata dal sierotipo Typhimurium e dal sierotipo 
Infantis, per i quali erano presenti isolati provenienti da entrambe le filiere. Va comunque 
sottolineato che nessuno di questi sierotipi è specie-specifico, pertanto questi dati indicano 
semplicemente che alcuni sierotipi circolano più frequentemente nell’una piuttosto che nell’altra 
specie animale. 
 
Sierotipo Isolati da Suino Isolati da Pollo Totale 
Derby 5 0 5 
Enteritidis 0 9 9 
Infantis 3 1 4 
Kapemba 2 0 2 
Typhimurium Variante Monofasica 0 2 2 
Typhimurium 3 10 13 
Choleraesuis 1 0 1 
Give 1 0 1 
Gruppo 4 1 0 1 
Livingstone 1 0 1 
Mbandaka 1 0 1 
Thompson 0 1 1 
Veneziana 1 0 1 
Totale 19 23 42 
Tabella 43: Totale degli isolati inclusi nello studio, distinti in base al sierotipo e alla specie di isolamento. 
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Il primo aspetto che è stato preso in considerazione nel corso del lavoro, per valutare le potenzialità 
patogene degli isolati di Salmonella, è stata la resistenza all’ambiente gastrico. Come abbiamo visto 
lo stomaco rappresenta il primo ostacolo da superare per qualunque patogeno enterico. La capacità 
di giungere a livello intestinale è una condizione sine qua non al fine di poter sviluppare un’infezione 
enterica, ma anche, nel caso specifico di Salmonella, di raggiungere il punto di ingresso per lo 
sviluppo di un’infezione sistemica. Come tutti i patogeni enterici, anche Salmonella presenta una 
certa resistenza intrinseca a bassi valori di pH. Alcuni studi inoltre, focalizzati soprattutto su S. ser. 
Typhimurium, hanno evidenziato come tale resistenza possa esse indotta e quindi aumentata 
mantenendo le cellule batteriche in un ambiente leggermente acido (Audia et al., 2001; Ellermeier e 
Slauch, 2006). In questo studio la resistenza alla digestione gastrica è stata valutata calcolando il 
numero delle cellule in grado di sopravvivere, espresso in percentuale, dopo due ore in un terreno 
sintetico che simula le condizioni dell’ambiente gastrico. In virtù della composizione stessa del 
terreno, contenente fra i vari costituenti anche lisozima, pepsina e sali biliari, equilibrato a pH 
inferiore a 3, non è stata valutata la sola resistenza all’acidità, ma appunto all’ambiente gastrico che 
si viene a creare durante la digestione. Per tutti gli isolati è stata valutata la resistenza costitutiva, ma 
anche la resistenza indotta, ossia sviluppata dopo essere stati coltivati in un ambiente 
tendenzialmente acido (pH = 5,5). 
Dai risultati ottenuti è emerso che il 21,43% (9/42) degli isolati ha fornito esito negativo ai risultati di 
entrambi i test dimostrando di non possedere resistenza né costitutiva né inducibile. In particolare 
due isolati (S82 e S99), appartenenti rispettivamente ai sierotipi Infantis e Choleraesuis, hanno 
mostrato delle percentuali di sopravvivenza dello 0% in entrambi i test e quindi di una totale assenza 
di resistenza. Due ulteriori isolati presentavano invece una percentuale di sopravvivenza dello 0% 
solo nel caso della resistenza costitutiva. Nel caso degli altri isolati tutti presentavano una seppur 
minima percentuale di sopravvivenza e in generale un lieve aumento della resistenza dopo induzione, 
ma con valori sotto il valore soglia prefissato per poter considerare la prova positiva. 
Il 78,57% (33/42) degli isolati ha mostrato una resistenza inducibile; 23 di questi, pari al 54,76% del 
totale, presentava anche una resistenza costitutiva. Alcuni isolati hanno mostrato delle percentuali di 
sopravvivenza molto alte dopo induzione, prossime al 40% e in tre casi (S179, S207, S217) superiori al 
60%. Due isolati, S236 e S241, presentavano una buona resistenza costitutiva, con percentuali di 
sopravvivenza rispettivamente del 21,61% e 14,78%; uno di essi (S236) tuttavia non ha mostrato 
aumento significativo nella percentuale di sopravvivenza dopo induzione. In 18 isolati (S169, S177, 
S184, S192, S198, S219, S220, S234, S258, S261) è stato inoltre possibile evidenziare un aumento 
statisticamente significativo (t-student, p<0,05) della percentuale di cellule sopravvissute dopo 
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induzione della resistenza, a sottolineare che effettivamente questo fenomeno è di fondamentale 
importanza nella patogenesi di Salmonella e che è comune a diversi sierotipi. Questi dati non si 
discostano da quanto riportato in letteratura, a dimostrazione che Salmonella possiede in generale 
un’ottima capacità di raggiungere l’intestino, come è logico aspettarsi nel caso di un patogeno 
enterico. È tuttavia interessante notare come la stimolazione della resistenza all’acidità possa giocare 
un ruolo molto importante nella possibilità di evadere l’ambiente ostile dello stomaco; tale 
stimolazione peraltro avviene probabilmente molto di frequente in condizioni naturali soprattutto 
nei casi di tossinfezione alimentare, in particolare quando sono coinvolti alimenti carnei. 
 
Prendendo in considerazione la provenienza degli isolati, possiamo notare che non è stata 
evidenziata differenza statisticamente significativa (χ2, p<0,05) tra tipo di risposta al test (nessuna 
resistenza, resistenza solo inducibile e resistenza costitutiva e inducibile) e provenienza dalla filiera 
avicola o da quella suinicola. È invece stata rilevata una differenza statisticamente significativa (χ2, 
p<0,05) tra tipo di risposta e sierotipo. Quindi, nonostante in alcuni casi isolati appartenenti a quei 
sierotipi che meno frequentemente sono causa di malattia nell’uomo abbiano dato risposte positive 
e al contrario ceppi appartenenti a sierotipi spesso isolati nei casi di infezione umana non siano 
risultati resistenti, è possibile affermare che è più frequente riscontrare questo tipo di fenomeno in 
alcuni sierotipi, in particolare nella S. ser. Typhimurium, come si evince dalla Tabella 44. 
 
Sierotipo Resistenza all’acidità gastrica  Nessuna Solo indotta Costitutiva e indotta Totale 
Derby 1 0 4 5 
Enteritidis 3 3 3 9 
Infantis 1 2 1 4 
Kapemba 0 2 0 2 
Typhimurium Variante Monofasica 0 0 2 2 
Typhimurium 1 2 10 13 
Choleraesuis 1 0 0 1 
Give 0 0 1 1 
Gruppo 4 0 0 1 1 
Livingstone 1 0 0 1 
Mbandaka 0 0 1 1 
Thompson 1 0 0 1 
Veneziana 0 1 0 1 
 9 10 23 42 Tabella 44: Relazione fra sierotipi studiati e resistenza all’acidità gastrica. 
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Il secondo aspetto che è stato preso in considerazione al fine di valutare il potenziale patogeno degli 
isolati di Salmonella è stato la presenza/assenza di alcuni importanti geni di virulenza. In particolare 
sono stati ricercati con PCR alcuni geni cromosomiali, due facenti parte della SPI3 e due della SPI5, i 
principali geni che compongono il plasmide di virulenza e tre geni portati da batteriofagi. Questi geni 
sono stati scelti non solo per la funzione che rivestono, ma anche per il fatto che non sono tipici e 
conservati nel genoma del genere Salmonella, ma al contrario la loro presenza può variare da ceppo 
a ceppo. 
I dati ottenuti hanno evidenziato una notevole variabilità negli isolati analizzati, sottolineando in 
alcuni casi delle differenze legate al sierotipo e alla specie animale di provenienza, e hanno inoltre 
confermato il fatto che tali geni sono scarsamente conservati. 
 
Per quanto riguarda in particolare i geni cromosomiali, il 57,14% degli isolati (24/42) presentava il 
gene sopB e il 42,85% (18/42) il gene pipB entrambi facenti parte della SPI5. Il gene sopB viene 
traslocato negli enterociti attraverso il T3SS-1; oltre ad agevolare l’ingresso del batterio nelle cellule 
intestinali, stimola la secrezione di fluidi nel lume intestinale, comportandosi quindi come una 
enterotossina. Proprio in virtù di questa sua duplice funzione, e per l’importanza che riveste nel 
processo di infezione intestinale è un gene molto studiato e generalmente presente nella maggior 
parte degli isolati clinici (Norris et al., 1998; Darwin e Miller, 1999; Rahman, 2006). Il gene pipB viene 
invece traslocato attraverso il T3SS-2 e risulta importante, insieme ad altri geni, nella sopravvivenza 
del batterio all’interno delle cellule durante la diffusione sistemica, ma anche nell’instaurarsi dello 
stato di portatore (Knodler et al., 2003; Núñez-Hernández et al., 2014). 
Il 42,85% (18/42) degli isolati presentava il gene mgtC e il 16,66% (7/42) il gene rhuM, entrambi 
localizzati sulla SPI3. Il gene mgtC è un gene di virulenza particolare in quanto aumenta il potere 
patogeno non interagendo con qualche funzione della cellula ospite, ma modificando il metabolismo 
batterico, permettendo la sopravvivenza della cellula batterica in un ambiente povero di magnesio 
come quello del fagosoma. In virtù di questa sua capacità risulta fondamentale nelle fasi di infezione 
sistemica (Lee e Lee, 2015). Il gene rhuM è implicato sempre nella colonizzazione sistemica, ma con 
un meccanismo non ancora del tutto chiaro; inoltre tale gene, probabilmente di recente acquisizione, 
risulta scarsamente conservato nel genere Salmonella (Blanc-Potard et al., 1999; Amavisit et al., 
2003). 
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In questo studio i geni sopB, pipB e mgtC sono stati riscontrati in circa la metà degli isolati analizzati, 
evidenziando quindi che tali geni non sono molto diffusi negli isolati da noi analizzati. Questi dati 
sembrerebbero in contrasto con molti lavori scientifici, nei quali invece vengo riscontati nella 
maggior parte dei ceppi. Bisogna tuttavia tenere presente che nella maggior parte degli studi 
vengono analizzati isolati clinici, spesso di origine umana, e appartenenti a sierotipi considerati più 
patogeni, Typhimurium in particolare. I risultati ottenuti nel presente studio invece si riferiscono a 
ceppi isolati da animali che spesso non presentavano segni di malattia e che inoltre appartengono a 
sierotipi meno frequentemente coinvolti in casi di malattia nell’uomo. Altri studi, effettuati su 
salmonelle simili per tipologia e provenienza a quelle da noi analizzate, riportano infatti risultati 
analoghi ai nostri (Huehn et al., 2010; Bhowmick et al., 2011; Zou et al., 2011). 
Per quanto riguarda invece il gene rhuM, anche nel nostro studio tale fattore di virulenza è stato 
riscontrato solamente in un numero esiguo di ceppi, confermando quanto riscontrato da altri autori 
(Zou et al., 2011). 
Sempre analizzando i dati relativi ai geni cromosomiali, emerge che solo il 33,33% (14/42) degli isolati 
presentava entrambi i geni della SPI5 e che solo il 14,28% (6/42) presentava ambedue i fattori di 
virulenza della SPI3. Questi dati suggeriscono una notevole variabilità genetica anche internamente 
alle singole isole di patogenicità. 
 
Oltre ai geni cromosomiali, nel presente studio, sono stati cercati fattori di virulenza situati su 
elementi mobili di DNA, plasmidi e fagi, per i quali era logico aspettarsi una notevole variabilità. 
Per quanto riguarda i geni plasmidici, sono stati presi in considerazione sia il gene regolatore, spvR, 
che i geni codificanti per le due principali proteine effettrici, spvB e spvC, che fanno parte del 
principale plasmide di virulenza di Salmonella. Questo plasmide risulta fondamentale nelle fasi di 
diffusione sistemica del germe, agevolando la sopravvivenza delle salmonelle all’interno dei 
macrofagi e risulta generalmente presente nella maggior parte degli isolati clinici collezionati in corso 
di setticemie (Guiney e Fierer; 2011). Come era logico aspettarsi i tre geni sono stati trovati sempre in 
associazione. In particolare sono risultate positive il 37,71% (15/42) delle salmonelle esaminate. 
Anche in questo caso trattandosi di ceppi provenienti soprattutto da animali clinicamente sani le 
percentuali di positività sono inferiori a quelle riscontrate nei ceppi di origine umana, come 
riscontrato anche da altri autori (Huehn et al., 2010; Parvathi et al., 2011). 
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Infine è stata valutata l’eventuale presenza di tre geni trasportati da fagi, sodCI, sopE e gipA. sodCI 
codifica per una proteina, una superossido dismutasi, che protegge la salmonella dallo stress 
ossidativo (oxidative burst), uno dei meccanismi con i quali i macrofagi tentano di inattivare i batteri. 
Tale gene risulta quindi di fondamentale importanza nella sopravvivenza all’interno dei macrofagi e 
quindi nella diffusione e nell’invasione sistemica. Questo gene è generalmente presente o comunque 
associato ai sierotipi più patogeni di Salmonella (Karasova et al., 2009; Rushing e Slauch, 2011). sopE 
codifica per una proteina che viene traslocata negli enterociti attraverso il T3SS-1, dove 
promuovendo il riarrangiamento del citoscheletro agevola l’invasione e intensifica la flogosi a livello 
intestinale. Questo gene risulta maggiormente distribuito fra i vari sierotipi di Salmonella rispetto al 
precedente, anche se viene più frequentemente riscontato nel sierotipo Enteritidis (Rahman et al., 
2004; Ehrbar e Hardt, 2005; Karasova et al., 2009). Il gene gipA invece favorisce la sopravvivenza e la 
crescita dei batteri nelle cellule delle placche del Peyer a livello intestinale agevolando quindi 
l’invasione anche attraverso questa via di penetrazione (Stanley et al., 2000). 
Nel nostro studio sodCI è risultato il gene, fra quelli fagici, più frequentemente riscontrato, 52,38% 
(22/42) degli isolati positivi; sopE era presente nel 26,19% (11/42) delle salmonelle analizzate. Solo il 
7,14% (3/42) degli isolati presentava infine il gene gipA. Questi dati sono in linea con quanto 
riportato in letteratura, in quanto questi geni sono estremante mobili, non sono sempre presenti e 
generalmente associati solo ai sierotipi più patogeni (Huehn et al., 2010; Graziani et al., 2011; 
Parvathi et al., 2011). 
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Prendendo in considerazione la distribuzione delle salmonelle positive ai vari geni di virulenza in base 
alla specie animale da cui sono state isolate, è possibile notare delle differenze. In particolare i geni 
mgtC, sodCI, sopE e spvRBC sono stati riscontrati più frequentemente negli isolati provenienti dalla 
filiera avicola (Figura 21), con una differenza statisticamente significativa (χ2, p<0,05). Nessuno degli 
isolati inclusi nello studio appartiene a sierotipi specifici degli avicoli, quindi asserire che le 
salmonelle del pollame sono più patogene di quelle dei suini non sarebbe corretto. Tuttavia i risultati 
ottenuti suggeriscono che i ceppi di Salmonella che circolano nella filiera avicola, o che circolavano 
limitatamente al periodo in cui sono stati effettuati i campionamenti, risultano potenzialmente più 
virulente di quelle che si ritrovano nella filiera suinicola. 
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Figura 21: Distribuzione dei geni di virulenza in relazione alla specie animale di provenienza (suini/avicoli). 
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Anche distribuendo gli isolati in relazione al sierotipo è possibile evidenziare delle differenze. Come si 
può vedere nella Figura 22 alcuni geni sono stati riscontrati solo in alcuni sierotipi, mentre altri erano 
più uniformemente distribuiti. In particolare, se prendiamo in considerazione i fattori di virulenza 
cromosomiali (sopB, pipB, mgtC, rhuM), possiamo notare come questi siano stati riscontrati in isolati 
appartenenti a molti dei sierotipi presi in considerazione. Mentre gli altri geni di virulenza sono stati 
trovati solo in pochi sierotipi. Infine una correlazione statisticamente significativa (χ2, p<0,05) è stata 
evidenziata tra presenza di alcuni geni e appartenenza ad un determinato sierotipo; tale relazione è 
evidente per i geni sodCI, sopE, pipB e mgtC. Tali geni sono stati riscontrati prevalentemente nei 
sierotipi Typhimurium e Enteritidis, a conferma che questi rappresentano sierotipi con un potenziale 
patogeno maggiore. 
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Figura 22: Distribuzione dei geni di virulenza in relazione al sierotipo. 
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Infine sono stati valutati anche i profili di virulenza, cioè la contemporanea presenza di più geni in 
uno stesso isolato. 
Solo l’11,9% (5/42) degli isolati è risultato negativo per tutti i geni cercati. Negli altri isolati sono stati 
riscontrati da uno a 6 geni. In particolare è stato possibile mettere in evidenza 24 profili distinti, a 
sottolineare, anche in questo caso, la notevole variabilità presente fra le salmonelle analizzate. Il 
38,09% (16/42) degli isolati possedeva 4 o più geni contemporaneamente, di questi 12 provenivano 
dalla filiera avicola. Anche in questo caso è stato possibile mettere in evidenza un associazione 
statisticamente significativa (χ2, p<0,05) tra numero di geni e provenienza e anche in questo caso 
sono risultati potenzialmente più virulenti i ceppi avicoli. Prendendo in considerazione invece il 
sierotipo è stato possibile anche in questo caso mettere in evidenza una correlazione statisticamente 
significativa (χ2, p<0,05) tra appartenenza a un determinato sierotipo e numero di geni di virulenza 
(Figura 23). I sierotipi risultati più virulenti, sotto questo punto di vista, sono stati Typhimurium, 
Enteritidis e Choleraesuis. 
 
 
Figura 23: Numero di geni di virulenza in relazione al sierotipo. 
 
 
 
94 
 
L’ultimo aspetto preso in considerazione in questo studio per valutare la patogenicità delle 
salmonelle è stata la resistenza agli antibiotici. La resistenza a uno o più agenti antimicrobici in realtà 
non rappresenta un vantaggio diretto per l’istaurarsi di un’infezione, non alterando in maniera attiva 
l’interazione microrganismo/ospite. 
Tuttavia questa caratteristica può rappresentare un grosso vantaggio, in particolare nel caso di 
Salmonella, agevolando il microrganismo in diversi modi. In primo luogo va tenuto presente che la 
salmonellosi è una malattia condizionata e che fra le possibili cause che possono portare all’evolvere 
della malattia, negli animali così come nell’uomo, vi è l’alterazione della normale flora intestinale. In 
corso di trattamento antibiotico quindi un ceppo resistente si troverebbe, a livello intestinale, privo o 
quasi di competitori e potrebbe svilupparsi e dare il via ad una infezione. Inoltre è stato dimostrato 
che alcuni ceppi di Salmonella possono aumentare la propria capacità di invasione a livello intestinale 
in presenza di alcuni antibiotici. In secondo luogo un ceppo resistente agli antibiotici, in particolare a 
quelli di più comune utilizzo, può essere facilitato nella circolazione e nella diffusione, soprattutto a 
livello degli allevamenti intensivi. Un tipico esempio di questo fenomeno è rappresentato dalla 
diffusione che si è registrata a livello mondiale, a partire dagli anni ’80 del secolo scorso, della S. ser 
Typhimurium fagotipo DT104. Infine un ceppo resistente può rappresentare un problema in corso di 
trattamento in un soggetto malato, favorendo l’evolversi della malattia (Cloeckaert e Schwarz, 2001; 
Brunelle et al., 2013; Mather et al., 2013; Brunelle et al., 2015). 
Nel corso di questa indagine è stata valutata la sensibilità a 21 principi attivi appartenenti a 10 classi 
antibiotiche.  
Ad una visione di insieme, i risultati ottenuti non si discostano molto da quella che è la situazione 
sull’antibioticoresistenza nelle salmonelle a livello italiano e comunitario, tuttavia alcune 
considerazioni possono essere fatte in riferimento ai singoli antibiotici o alle classi antibiotiche 
(Figura 24). 
Due soli antibiotici, ceftazidime e colistina solfato, sono risultati efficaci nei confronti del 100% degli 
isolati testati. Per quanto riguarda tutti gli altri principi attivi è stata evidenziata una resistenza più o 
meno marcata. 
In particolare, i chinoloni sono risultati attivi circa nei confronti dell’80% dei ceppi. Una maggiore 
resistenza è stata evidenziata verso dell’acido nalidixico. Nei confronti di ciprofloxacina ed 
enrofloxacina inoltre non è stata messa in evidenza nessuna resistenza piena. Tali dati sono in linea 
con le percentuali di resistenza riportate dall’EFSA e dal sistema Enter-Vet, e risultano positivi in 
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quanto la ciprofloxacina è uno di quegli antibiotici più impiegati per il trattamento clinico nell’uomo. 
Inoltre rappresentano un ulteriore riscontro positivo, in quanto questi antibiotici, in particolare 
l’enrofloxacina, sono fra quelli maggiormente impiegati soprattutto in medicina veterinaria come 
antibiotici di prima scelta per il trattamento delle più svariate infezioni e per la profilassi (Enter-Vet, 
2012; EFSA, 2015a). 
Per quanto riguarda invece gli antibiotici β–lattamici, quindi penicilline e cefalosporine, la maggior 
parte degli isolati è risultata sensibile. Un’eccezione è forse costituita dall’ampicillina, per questo 
antibiotico infatti si è riscontrata una resistenza piena del 33,33%; questo dato, da un lato 
preoccupante, è in linea con quanto riscontrato a livello europeo. Negli ultimi anni infatti è stato 
riscontrato un sempre crescente numero di ceppi di Salmonella resistenti a questo antibiotico 
(Kaushik et al., 2014; Maraki e Papadakis, 2014; EFSA, 2015a; Morar et al., 2015). Interessante 
sottolineare inoltre che l’88,10% degli isolati è risultato sensibile al cefotaxime, altro antibiotico 
importante nel trattamento delle infezioni cliniche. Altro dato incoraggiante è quello che riguarda 
l’amoxicillina/acido clavulanico, nei confronti del quale sono risultati sensibili l’85,71% degli isolati; 
questo antibiotico è infatti uno dei più utilizzati sia in medicina veterinaria che in medicina umana 
come antibiotico di prima scelta nel trattamento delle più svariate infezioni. 
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Figura 24: Percentuale di isolati risultati sensibili (S), mediamente sensibili (MS) e resistenti (R) ai vari antibiotici testati. 
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Una generale resistenza, o comunque una ridotta sensibilità, è stata riscontrata nei confronti degli 
aminoglicosidi. La maggiore percentuale di resistenza (42,86%) è stata rilevata nei confronti della 
streptomicina. Inoltre sempre nei confronti della streptomicina, cosi come verso tobramicina e 
kanamicina, una percentuale notevole di ceppi, compresa fra il 40% e il 70% circa, è risultata 
mediamente sensibile. Se per quanto riguarda la streptomicina i dati ottenuti sono più o meno in 
linea con quanto riscontrato anche da altri autori, la resistenza a tobramicina e kanamicina risulta 
essere meno frequentemente segnalata in letteratura, ma alcuni lavori riportano dati simili ai nostri 
(Pezzella et al., 2004; Farzan et al., 2008; Zhao et al., 2008; Beutlich et al., 2010; Chen et al., 2010; 
Enter-Vet, 2012). 
Il 45,24% degli isolati è risultato resistente alla tetraciclina. Questa elevata percentuale di ceppi 
resistenti risulta in linea con numerose altre segnalazioni e, in generale, con la situazione riscontrata 
in Italia e in Europa. Negli ultimi anni infatti si è assistito ad un sempre crescente diminuzione di 
efficacia di tale principio, almeno in vitro, nei confronti delle salmonelle forse per l’eccessivo uso che 
ne è stato fatto negli anni (Chopra e Roberts, 2001; Pezzella et al., 2004; Enter-Vet, 2012; EFSA, 
2015a; Morar et al., 2015). Particolare è invece la situazione riscontrata per quanto riguarda la 
tigeciclina; questo è infatti un antibiotico di recente scoperta, il cui uso in Europa è stato autorizzato 
solo di recente, 2008, e solo per il trattamento di particolari infezioni in campo umano. Ci saremmo 
quindi aspettati una quasi totale sensibilità, invece, il 35,71% degli isolati è risultato resistente e il 
59,52% mediamente sensibile. Questi dati seppur insoliti non devono sorprendere, infatti altri autori 
hanno riportato evidenza di ceppi di Salmonella resistenti alla tigeciclina e in alcuni casi tale 
fenomeno è stato associato alla resistenza alla tetraciclina (Capoor et al., 2009; Hentschke et al., 
2010; Horiyama et al., 2011; Stein e, Babinchak, 2012). 
Nei confronti dei sulfonamidi è stata registrata una elevata resistenza (80,95%). Tale risultato era 
tuttavia in parte prevedibile; diversi reports segnalano infatti un’elevata resistenza a queste 
molecole, probabilmente dovuta all’eccessivo uso che se ne è fatto in passato. Trimethoprim e 
l’associazione sulfonamidi/trimethoprim hanno invece mostrato entrambi delle percentuali di 
sensibilità del 95,24%, in accordo con quanto riportato da altri autori. Il fatto che le percentuali di 
resistenza/sensibilità siano risultate identiche sottolinea il fatto che probabilmente l’azione 
antibatterica anche nel caso dell’associazione è dovuta al solo trimethoprim (Beutlich et al., 2010; 
Enter-Vet, 2012; EFSA, 2015a; Mąka et al., 2015; Morar et al., 2015). 
Cloramfenicolo e florfenicolo hanno mostrato un’elevata efficacia, con più dell’85% di isolati sensibili. 
Questi dati, in linea con quanto riportato in letteratura, sono incoraggianti considerando che la 
98 
 
preoccupazione per un’eccessiva diffusione di resistenza nei confronti del cloramfenicolo ha portato 
al veto del suo utilizzo in medicina veterinaria, in particolare negli animali da reddito (Beutlich et al., 
2010; Enter-Vet, 2012; Maraki e Papadakis, 2014; EFSA, 2015a; Mąka et al., 2015; Morar et al., 2015). 
Infine per quanto riguarda la nitrofurantoina è stata evidenziata un’elevata percentuale di isolati 
resistenti (38,10%) e mediamente sensibili (26,19%). Questo dato potrebbe risultare insolito, in 
quanto anche l’uso di questo principio attivo è vietato in Europa in veterinaria fino dalla seconda 
metà degli anni ’90 del secolo scorso. Tuttavia, anche altri autori europei hanno evidenziato 
percentuali elevate di ceppi di Salmonella resistenti alla nitrofurantoina (Antunes et al., 2006; Maraki 
e Papadakis, 2014). Questo fenomeno potrebbe quindi essere dovuto o ad un uso illegale che viene 
fatto di tale antibiotico, oppure, probabilmente, al fatto che tale sostanza, prima del suo divieto, era 
diffusamente utilizzata in medicina veterinaria e che il fenomeno di resistenza che vediamo oggi sia 
stato acquisito diversi anni fa e che ancora sia mantenuto nelle popolazioni di Salmonella. 
 
Prendendo in considerazione l’origine degli isolati è stato possibile evidenziare che per la maggior 
parte degli antibiotici non c’era nessuna differenza significativa nelle percentuali di resistenza fra le 
salmonelle isolate da suini e quelle isolate da avicoli. Tuttavia, per tre antibiotici, gentamicina, 
amikacina e nitrofurantoina, è stata rilevata una differenza statisticamente significativa (χ2, p<0,05). 
In tutte e tre i casi infatti, gli isolati da avicoli presentavano una ridotta sensibilità rispetto a quelli 
provenienti dalla filiera suinicola (Figura 25). Questi dati risultano insoliti, infatti attualmente in Italia 
l’amikacina non risulta registrata per il pollame, la gentamicina è registrata con un'unica 
formulazione solo per polli da carne e con un tempo di sospensione di 63 giorni e la nitrofurantoina, 
come detto in precedenza non è autorizzata per il trattamento degli animali. La gentamicina è invece 
registrata per l’uso nei suini al contrario dell’amikacina, che non è registrata nemmeno per questa 
specie (Prontuario dei medicinali veterinari). Ci saremmo quindi aspettati una scarsa resistenza in 
entrambe le specie o eventualmente una maggiore resistenza nei suini. A giustificazione di questo 
dato bisogna tuttavia ricordare che, come affermato in precedenza, le salmonelle da noi analizzate 
non appartengono a sierotipi specie-specifici e quindi potrebbero aver acquisito i caratteri di 
resistenza prima di entrare a contatto con gli animali da noi analizzati. 
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Figura 25: Percentuale di isolati risultati sensibili (S), mediamente sensibili (MS) e resistenti (R) ai vari antibiotici testati in relazione alla specie animale di isolamento. 
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Prendendo in considerazione i profili di resistenza, o resistotipi, è stato possibile individuare 26 profili 
distinti, 27 se consideriamo anche i tre ceppi (7,14%) risultati sensibili o mediamente sensibili a tutti 
gli antibiotici saggiati. Anche in questo caso è stato possibile evidenziare una notevole variabilità 
negli isolati analizzati. 
Le salmonelle sono risultate resistenti ad un numero di antibiotici compreso tra 1 e 9. In particolare il 
28,57% degli isolati (12/42) si è mostrato resistente a 5 o più antibiotici contemporaneamente. 
Nessuna correlazione è stata messa in evidenza fra numero di antibiotici a cui un ceppo è risultato 
resistente e sierotipo. Tuttavia, sono risultati maggiormente resistenti gli isolati appartenenti al 
sierotipo Typhimurium (Figura 26). Questo dato conferma e avvalora quanto già riportato in 
letteratura da altri autori; è infatti noto che ceppi appartenenti al sierotipo Typhimurium siano 
frequentemente resistenti a molti antibiotici (Rayamajhi et al., 2008; Benacer et al., 2010; Targant et 
al., 2010; Majtánová et al., 2013). Da sottolineare inoltre che entrambi gli isolati di S. ser. 
Typhimurium Variante Monofasica presentavano resistenza rispettivamente a 5 e 6 degli antibiotici 
testati; anche questo risultato è in line a con quanto riportato in letteratura e risulta anche 
comprensibile considerando che questo sierotipo deriva dalla S. ser. Typhimurium (Echeita et al., 
2001; Mandilara et al., 2011; Gallati et al., 2013). 
 
 
Figura 26: Numero di antibiotici verso i quali gli isolati sono risultati resistenti in relazione al sierotipo. 
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L’ultimo aspetto preso in considerazione è stato la contemporanea resistenza ad ampicillina, 
streptomicina, tetraciclina, sulfonamidi. Questo profilo, indicato con la sigla ASSuT, talvolta associato 
anche alla resistenza al cloramfenicolo (ACSSuT) risulta tipico di stipiti particolarmente virulenti di S. 
ser. Typhimurium (Alessiani et al., 2014). Il 26,19% degli isolati (11/42) analizzati in questo studio 
presentava il resistotipo ASSuT (Tabella 45). Otto di essi appartenevano al sierotipo Typhimurium, 
due alla Variante Monofasica del sierotipo Typhimurium e uno al sierotipo Derby. In due isolati, 
entrambi S. ser. Typhimurium, è stata inoltre rilevata resistenza anche al cloramfenicolo. Anche 
questo dato conferma il sierotipo Typhimurium come uno dei più resistenti agli antibiotici e quindi 
potenzialmente più virulenti. 
 
Isolato Sierotipo Specie Resistotipo 
S76 Derby Suino AMP KF K S TE S3 F 
S239 Monofasica Pollo AMP KF S TE S3 F 
S244 Monofasica Pollo AMP S TE TGC S3 
S78 Typhimurium Suino NA AMP S TE TGC S3 
S83 Typhimurium Suino NA AMP S TE S3 
S100 Typhimurium Suino AMP S TE S3 
S240 Typhimurium Pollo AMP S AK TE TGC S3 
S241 Typhimurium Pollo AMP KF S TE TGC S3 
S251 Typhimurium Pollo AMP S TE TGC S3 
S252 Typhimurium Pollo AMP S TE S3 F C FFC 
S258 Typhimurium Pollo AMP AMC S TE TGC S3 F C FFC 
Tabella 45: Isolati con profilo di resistenza ampicillina, streptomicina, tetraciclina, sulfonamidi. 
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7. CONCLUSIONI 
 
 
Nel corso della presente indagine, sono stati analizzati i principali caratteri di patogenicità di 42 
isolati di Salmonella enterica appartenenti a diversi sierotipi e provenienti dalle filiere suinicola e 
avicola.  
Nella prima parte dello studio, sono stati eseguiti esami batteriologici su 694 campioni fecali di pollo 
e suino e sono stati isolati 35 ceppi di S. enterica i quali, dopo essere stati sierotipizzati, sono stati 
mantenuti in collezione per essere poi sottoposti, insieme ad altri ceppi già collezionati, alle indagini 
successive. 
Sugli stipiti appartenenti ad uno stesso sierotipo, è stata eseguita la PFGE, che ha permesso di 
selezionare ceppi geneticamente diversi tra loro. I ceppi così scelti sono stati sottoposti allo studio 
dei caratteri di patogenicità. 
Il primo aspetto preso in considerazione è stata la resistenza alla digestione gastrica. E’ stata 
osservata una notevole variabilità nella risposta al test da parte dei vari isolati. La maggior parte di 
questi hanno mostrato resistenza indotta, ossia resistenza acquisita dopo essere cresciuti in un 
ambiente leggermente acido (pH = 5,5). Nel corso della presente indagine, questo fenomeno, ben 
noto per alcuni sierotipi “maggiori”, ossia più frequentemente isolati in episodi di salmonellosi 
clinicamente manifesta nell’uomo e negli animali, è stato osservato anche in ceppi appartenenti a 
sierotipi considerati “minori”, ossia raramente associati a malattia.  
La resistenza all’acidità gastrica svolge un ruolo chiave nella patogenesi delle salmonellosi, in quanto 
permette alle salmonelle, una volta entrate nell’animale per via orale, di oltrepassare lo stomaco e 
giungere nell’intestino, sede preferenziale di infezione, e da qui inoltre diffondere per via ematica. 
Nessuna differenza è stata notata confrontando i risultati forniti dagli stipiti provenienti dalla filiera 
suinicola e quelli provenienti dalla filiera avicola. Al contrario, è stato possibile individuare alcune 
differenze in relazione al sierotipo analizzato; in particolare, S. ser. Typhimurium è risultata la più 
resistente all’ambiente gastrico. 
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Successivamente è stata valutata l’eventuale presenza di alcuni importanti geni di virulenza. Anche in 
questo caso, abbiamo osservato una notevole variabilità tra i ceppi analizzati, ottenendo diversi 
profili genetici sulla base del numero e il tipo dei geni riscontrati. È stato possibile mettere in 
evidenza una correlazione tra specie animale di provenienza e presenza di alcuni geni, che sono 
risultati più frequenti negli isolati provenienti dai polli. Inoltre alcuni geni sono risultati più 
frequentemente associati a determinati sierotipi, in particolare Typhimurium ed Enteritidis. Questi 
sierotipi inoltre, sono risultati spesso portatori di più geni associati fra loro. 
 
Infine è stata valutata la resistenza agli antibiotici. In questo caso la situazione riscontrata rispecchia 
quanto riportato a livello comunitario. In particolare, si segnala la notevole percentuale di isolati 
resistenti all’ampicillina e la percentuale ancora maggiore di ceppi resistenti a tetraciclina e 
sulfonamidi. Da non sottovalutare la diffusa resistenza, o comunque la ridotta sensibilità, riscontrata 
nei confronti degli aminoglicosidi, dato quest’ultimo non frequentemente segnalato da altri autori. 
Da evidenziare, inoltre, l’elevata resistenza nei confronti della nitrofurantoina, antibiotico già da 
diversi anni vietato in medicina veterinaria; tale fenomeno probabilmente rappresenta la 
conseguenza dell’abuso che è stato fatto di tale farmaco negli anni passati. 
Non sono state individuate differenze apprezzabili fra gli isolati provenienti dalle due filiere, se si 
escludono tre antibiotici (amikacina, gentamicina e nitrofurantoina) per i quali è stata evidenziata 
una maggiore resistenza dei ceppi isolati da polli. Analogamente non è stato possibile individuare 
delle differenze statisticamente significative fra i sierotipi; tuttavia, va tenuto conto del fatto che, 
anche in questo caso, una maggiore resistenza (resistenza contemporanea a più antibiotici) è stata 
riscontrata in alcuni ceppi di S. ser. Typhimurium. 
 
Concludendo, gli isolati di Salmonella enterica provenienti dalla filiera avicola, analizzati nel corso del 
presente studio, sono risultati più potenzialmente patogeni rispetto a quelli di origine suina.  
Tuttavia nessuno degli isolati analizzati apparteneva a sierotipi specie-specifici degli uccelli. I dati 
ottenuti, quindi, non stanno a significare che le salmonelle proprie dei polli sono più patogene di 
quelle riscontrabili in altri animali, bensì che nella filiera avicola sono circolati, nel periodo oggetto di 
studio e forse tuttora, ceppi ad alto potenziale patogeno con una frequenza maggiore rispetto a 
quanto è avvenuto nella filiera suinicola. 
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Sulla base di tutti i risultati ottenuti, S. ser. Typhimurium si conferma come sierotipo con patogenicità 
maggiore rispetto alle altre salmonelle. Tuttavia, anche i sierotipi considerati “minori” hanno 
mostrato di possedere più caratteri di patogenicità, dimostrando che le salmonelle, in genere, sono 
in grado di causare infezione nell’uomo e negli animali. L’evoluzione di tale infezione, con lo sviluppo 
di forme cliniche più o meno gravi, sarà il risultato della somma del potenziale patogeno del ceppo 
batterico con le condizioni dell’ospite infettato (età, sistema immunitario, malattie intercorrenti). 
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